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Resumen y Abstract IX 
 
Resumen 
El arroz maleza (Oryza spp.) es considerado uno de los principales problemas en el arroz 
cultivado, debido a su habilidad competitiva, reducción del rendimiento y calidad de la 
cosecha. En este trabajo se planteó establecer la genómica evolutiva del arroz maleza 
colombiano, con el fin de aportar en la comprensión de los mecanismos genéticos del 
origen de esta especie. Se contó con 140 arroces maleza colombiano (AMC) y 28 
variedades de cultivo de Colombia, 22 Oryza silvestres suramericanas y 384 accesiones 
asiáticas y estadounidenses. Se utilizó genotipado por secuenciación (GBS) para 
detectar polimorfismos en todo el genoma para evaluar el origen y la estructura 
poblacional, secuenciación Sanger para la caracterización de los genes sh4 y Rc, y 
caracterización de rasgos fenotípicos. Los resultados no mostraron evidencia de 
contribución de Oryzas locales silvestres en el arroz maleza colombiano. En el análisis 
mundial se observa que el AMC presenta orígenes mezclados, estando relacionado con 
variedades de índica y aus. Para todas las accesiones de AMC, el gen sh4 mostró la 
mutación G/T responsable del no desgrane en el arroz domesticado pero con fenotipo 
desgranador. Para el gen Rc, todas las accesiones con pericarpio blanco presentaron la 
deleción de 14-bp responsable de la pérdida de color en cultivos, el 80% de las 
accesiones (silvestres y AMC) con pericarpio rojo presentaron el genotipo silvestre y el 
20% mostró la mutación causal de la pérdida de color. Las poblaciones de cultivo 
presentan algunas características similares a las poblaciones de arroz maleza, sin 
embargo existen características únicas para cada grupo. El análisis de conglomerados 
bietápicos arrojó cuatro agrupaciones para el arroz maleza colombiano. 
 
Palabras claves: Oryza sativa, estructura poblacional, origen, desgrane, coloración del 
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Abstract 
Weedy rice (Oryza spp.) is considered as one of the main problems of cultivated rice, due 
to its competitive ability, reduction of yield and quality of the crop. In this work, we 
propose to establish the evolutionary genomics of Colombian weedy rice, in order to 
contribute to the understanding of the genetic mechanisms of the origin of this group. We 
sampled 140 Colombian weedy rice (CWR) and 28 crop varieties from Colombia, 22 wild 
Oryza from South America and 384 Oryza accessions from Asia and the United States. 
We used genotyping by sequencing (GBS) to detect genome-wide single nucleotide 
polymorphisms and evaluate the origins and population structure, Sanger sequencing to 
characterize the sh4 and Rc genes, and characterization of various phenotypic traits. The 
results showed no evidence of contribution of wild local Oryzas to the gene pool of CWR. 
In the global analysis, we observed that Colombian weedy rice has mixed origins, related 
to indica and aus cultivar groups. For all CWR accessions, the sh4 gene showed the G/T 
mutation responsible for non-shattering in domesticated rice; however, they have a 
shattering phenotype. For the Rc gene, all the accessions with white pericarp carry the 
deletion of 14-bp, responsible for the loss of color in crops, 80% of the accessions (CWR 
and wild) with red pericarp have the wild genotype and 20% show the causal mutation of 
color loss. Crop populations have some characteristics similar to weedy rice populations, 
but there are unique characteristics for each group. The analysis of two-stage clusters 
showed four phenotypic clusters for Colombian weedy rice.  
 
Keywords: Oryza sativa, population structure, origin, shattering, pericarp color, 
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Al género Oryza pertenecen 24 especies y solo dos de éstas se cultivan, la especie 
Oryza sativa L. es la de mayor importancia económica cultivada ampliamente en todo el 
mundo; la otra especie cultivada, Oryza glaberrima Steud., se cultiva solamente en el 
oeste de los países africanos (Sweeney & Mccouch, 2007; D. A. Vaughan, Morishima, & 
Kadowaki, 2003). Las demás especies son silvestre de crecimiento natural en pantanos y 
tierras semi húmedas del sureste de Asia, África, Centro y Suramérica (FEDEARROZ, 
2014).  
 
En Colombia y en otros países de Centro y Sur América existen varias especies nativas 
de Oryza silvestre, distintas a las que se encuentran en Asia: O. glumaepatula Steud. 
(diploide, genoma AA, 2n=24, incluida en el complejo O. sativa), O. latifolia Desv., O. 
grandiglumis (Döll) Prod. y O. alta Swallen (tetraploides, genoma CCDD, 2n=48, incluidas 
en el complejo O. officinalis Wall.) (Veasey et al., 2011). En Colombia, estas especies 
silvestres crecen principalmente en parches de vegetación no intervenida que bordean 
los cultivos de arroz comercial, se encuentran en suelos húmedos, pantanos y riachuelos, 
suelos con alto contenido de materia orgánica, igualmente pueden aparecer en zonas 
distantes a las área agrícolas (Villafañe, Estrada, Lentini, Fory, & Palacio, 2007). La 
especies de mayor distribución es O. latifolia, con distribución moderada están O. 
glumaepatula y O. alta y con distribución restringida se encuentra O. grandiglumis 
(Estrada, Villafañe, Palacio, Fory, & Lentini, 2010). Teniendo en cuenta la información 
recolectada en herbarios, O. alta se encuentra en el 13% de los registros, O. 
glumaepatula en el 5%, O. grandiglumis en el 5% y O. latifolia en el 77% de los registros 
(Villafañe, 2011).  
 
Villafañe et al. (2007) comentan que O. glumaepatula y O. alta, tienen distribución 
potencial media en las regiones amazónica y Orinoquia, y baja en la región Caribe y los 
valles interandinos; O. grandiglumis presenta una distribución más probable en la región 
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suroccidental amazónica, restringida en la Orinoquia y escasa en el norte y centro del 
país. Para estas tres especies las alturas probables de distribución son entre 100 – 1.000 
msnm. Finalmente, O. latifolia posee una distribución amplia en la Amazonía, Orinoquia, 
Caribe y valles interandinos, presentándose a mayor altura entre 250 - 1.000 msnm 
(Villafañe et al., 2007). 
 
En cuanto a las especies cultivadas, según diferentes estudios los ancestros de O. sativa 
pueden ser O. nivara Sharma & Shastry u O. rufipogon Griff., especies que se 
encuentran en Asia; mientras que O. glaberrima se originó de Oryza barthii A. Chev. 
especie que se encuentra exclusivamente en África (Acevedo, Castrillo, & Belmonte, 
2006; Sang & Ge, 2007, 2013; D. A. Vaughan et al., 2003). Morfológicamente, estas dos 
especies cultivadas se pueden diferenciar por el tamaño de la lígula, siendo más corta en 
O. glaberrima (0,4 cm) que en O. sativa (2,09 cm), igualmente la especie africana 
presenta panícula menos ramificada y presenta senescencia precoz (Acevedo et al., 
2006).  
 
EL CULTIVO DE ARROZ 
 
Los sistemas agrícolas donde se cultiva arroz son esenciales para la seguridad 
alimentaria, disminución de la pobreza y mejoramiento del estilo de vida de una población 
(Singh et al., 2017). El arroz (Oryza sativa) es el alimento básico para alrededor de la 
mitad de la población mundial, siendo cultivado en 116 países. Para el 2014, en el mundo 
se sembraron 162,7 millones de hectáreas con una producción de 741,5 millones de 
toneladas métricas de arroz paddy. China es el principal productor, con una participación 
del 28,1%, seguido por India con 21,2%; estos dos países producen aproximadamente el 
50% de la producción mundial de arroz. En las Américas en el 2016, se sembraron 6,6 
millones de hectáreas con una producción de 38,1 millones de toneladas métricas de 
arroz paddy. Brasil es el principal productor con una participación del 32%, seguido por 
Estados Unidos (26%), Perú (8%) y Colombia (6%). Sin embargo, los mayores 
rendimientos para este mismo periodo fueron reportados en Estados Unidos (8,5 t ha-1) 
Uruguay (8,1 t ha-1) y Perú (7,6 t ha-1) (FAOSTAT, 2017). 
 
En el mundo existen más de 40.000 variedades de arroz cultivado (O. sativa). El 
International Rice Genebank perteneciente al Instituto Internacional de Investigación del 
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Arroz (IRRI) mantiene alrededor de 127.000 accesiones de arroz y sus parientes 
silvestres para ser usados por investigadores alrededor del mundo (Awan, Ahmadizadeh, 
Jabran, Hashim, & Chauhan, 2017). En el mundo se cultivan principalmente cuatro tipos 
de arroz: índica, que representa más del 75% del comercio mundial; japónica, que 
representa más del 10% del comercio mundial; aromático (jazmín de Tailandia o basmatí 
de la India), que representa el 13% del comercio mundial, y glutinoso, el cual se cultiva 
principalmente en el sudeste de Asia (Espinal, Martínez, & Acevedo, 2005; 
FEDEARROZ, 2014). En Colombia, las principales variedades de arroz sembradas son 
liberadas por la Federación Nacional de Arroceros de Colombia (FEDEARROZ), y se 
clasifican morfológicamente como índica.  
 
EL ARROZ EN COLOMBIA 
 
Como resultado de la Era de Exploración de Europa, el arroz cultivado llegó al Nuevo 
Mundo. Algunos historiadores comentan que Cristóbal Colón trajo este cultivo en su 
segundo viaje en 1493 a Centro y Suramérica (GRiSP, 2013). En Norte América, en 1650 
se introduce el arroz a Carolina del Norte desde Madagascar y en Luisiana en 1718 
(FEDEARROZ, 2014; Singh et al., 2017). En Colombia, Fray Pedro Simón, afirma que en 
el valle del Magdalena, específicamente en el área de Mariquita (Tolima), hubo siembras 
en 1580. En el municipio de Prado (Tolima) se cultivó hace 300 años, y en 1778 lo 
introdujeron los Jesuitas a San Jerónimo (Antioquía) (FEDEARROZ, 2013). El arroz en la 
Costa Atlántica se ha cultivado desde hace varios siglos por descendientes de la cultura 
Zenú en las tierras de los ríos Cauca, San Jorge y Sinú (Pérez, Saavedra, Chimá C, & 
Toro C, 2005). Las primeras siembras a escala comercial se reportan en la zona de los 
Llanos hacia 1908 y en 1928 en la costa pacífica en el bajo Atrato (FEDEARROZ, 2013). 
 
En el mundo, Colombia ocupa el puesto 26 entre los países productores de arroz, y es el 
tercero en América Latina después de Brasil y Perú. En Colombia es el cuarto cultivo en 
importancia, después de la caña de azúcar, palma de aceite y plátano. Además, es el 
tercer producto agrícola en extensión, después del café y el maíz. Representa el 13% del 
área cosechada en Colombia y el 30% de los cultivos transitorios. Su producción 
representa el 6% del valor de la producción agropecuaria y el 10% de la actividad 




Las siembras se realizan en 23 departamentos y 211 municipios del país, distribuidos en 
cinco zonas productoras: zona Bajo Cauca comprende los departamentos de Antioquia, 
Bolívar, Chocó, Córdoba y Sucre; la zona Centro con los departamentos de Caquetá, 
Cauca, Cundinamarca, Huila, Nariño, Tolima y Valle del Cauca; zona Costa Norte incluye 
los departamentos de Atlántico, Cesar, La Guajira y Magdalena. Municipio de Yondó 
(Antioquía); en la zona Llanos se encuentran los departamentos del Meta, Casanare, 
Arauca, Guaviare, Vichada y el Municipio de Paratebueno (Cundinamarca); y zona 
Santanderes con Norte de Santander y Santander (DANE & FEDEARROZ, 2017). Cada 
zona arrocera presenta particularidades de clima, suelo, infraestructura y nivel 
tecnológico, características que influyen en los sistemas de siembra y en los 
rendimientos de cada región (FEDEARROZ, 2014). 
 
Para el año 2016 se sembraron 570.802 hectáreas, mientras que el área cosechada fue 
de 525.957 hectáreas con una producción total de 2.971.975 toneladas y rendimiento 
total año de 5,7 t ha-1 (toneladas por hectárea). El departamento que registró la mayor 
producción fue Casanare (894.007 toneladas), seguido por Tolima (697.799 t) y Meta 
(409.235 t). Igualmente, el mayor número de hectáreas cosechadas se presentó en 
Casanare, seguido por Tolima y Meta. Sin embargo, el departamento con mayor 
producción por hectárea fue Huila, con rendimientos de 7,5 t ha-1, seguido por Tolima (7,2 
t ha-1) y Valle del Cauca (7,1 t ha-1)(DANE & FEDEARROZ, 2017). 
 
En el país existen dos sistemas de siembra del cultivo del arroz: mecanizado y manual. 
El primero, como su nombre lo indica, emplea maquinaria (tractores, combinadas y 
aviones) para la realización de diferentes labores en el proceso productivo (preparación 
del suelo, siembra, control de malezas y plagas, fertilización o recolección), es el más 
importante según el área sembrada (participación del 94%) y está distribuido por todo el 
país, su producción se comercializa totalmente (DANE & FEDEARROZ, 2017; Espinal et 
al., 2005). Por el contrario, el manual o chuzo, emplea mano de obra en todas las 
actividades, se siembra en pequeñas áreas en la zona Bajo Cauca y el departamento del 
Chocó, y generalmente se destina a autoconsumo familiar o como forma de pago por las 
labores agrícolas (Espinal et al., 2005). Por su parte, el arroz mecanizado se divide en 
arroz riego y secano. El arroz riego está provisto de agua proveniente de distritos de 
riego (públicos o privados), suministrada por el hombre de acuerdo a los requerimientos 
del cultivo. El arroz secano depende de las precipitaciones para el suministro de agua 
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conllevando a una estacionalidad de las épocas de siembra (Espinal et al., 2005). Para el 
año 2016, el 65,1% del área sembrada en arroz mecanizado durante el primer semestre 
correspondió a arroz secano y el 34,9% fue arroz riego. Por el contrario, para el segundo 
semestre del mismo año, la mayor participación fue de arroz riego (80%) (DANE & 
FEDEARROZ, 2017). 
 
MALEZAS EN EL CULTIVO DEL ARROZ 
 
En cualquier sistema de arroz, las malezas son uno de los principales limitantes para la 
producción, causando pérdidas significativas de las cosechas. En el mundo las pérdidas 
promedio están alrededor del 13%; sin embargo, en el cultivo de arroz en Colombia se 
han reportado pérdidas desde el 30 hasta del 73% por efecto de las malezas (Cobb & 
Reade, 2010). Estas pérdidas varían dependiendo de la composición florística, estructura 
de la comunidad, sistema de siembra, sistema de labranza, manejo del agua, entre otros 
(Fuentes, 2010). El espectro de malezas y las especies dominantes, varían según la 
localización y los sistemas de producción de arroz, por ejemplo, en las Américas, 
Echinochloa spp. y el arroz maleza (O. sativa) son las más problemáticas y 
predominantes (Singh et al., 2017).  
 
En un estudio realizado en el 2006 en el departamento del Tolima-Colombia, se 
determinaron 125 especies de malezas asociadas al cultivo del arroz, pertenecientes a 
36 familias botánicas, de las cuales dos familias Poaceae (27 especies) y Asteraceae (11 
especies) recogen el 31% de las malezas presentes (Fuentes, Segundo, Granados, & 
Piedrahíta, 2006). Las malezas con mayor frecuencia en los sistemas agrícolas, 
generalmente pertenecen a la misma familia de la planta de interés (cultivo), debido a 
que al ser plantas filogenéticamente emparentadas, presentarán necesidades de 
recursos similares (Puentes, 2003). Esto explica la razón por la cual la familia Poaceae 
aporte más especies a la comunidad de malezas, debido a que el cultivo del arroz 
pertenece a la misma familia. 
 
IMPORTANCIA DEL ARROZ MALEZA 
 
El arroz maleza es una especie nociva de difícil control en muchas áreas arroceras del 
mundo, tanto en sistemas bajo riego como secanos, principalmente en aquellas de 
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siembra directa y continua. Presentan problemas económicos y ambientales en toda la 
cadena de la agroindustria del arroz, debido a que puede afectar la producción, el 
procesamiento y el comercio de semillas (Delouche, Burgos, Gealy, Zorrilla, & Labrada, 
2007). Dentro de los efectos negativos del arroz maleza se encuentran la reducción del 
rendimiento, deterioro de la calidad de la cosecha, disminución en la calidad molinera del 
arroz, aumento en costos de producción, desvalorización de las tierras, entre otros, 
debido a que es una especie muy competitiva en todo el mundo (Clavijo & Montealegre, 
2010). 
 
En el mundo, el arroz maleza es un complejo de especies del género Oryza (no bien 
definidas taxonómicamente), híbridos y biotipos especiales (Kraehmer, Jabran, Mennan, 
& Chauhan, 2016). Igualmente es descrito como poblaciones genéticamente diversas de 
arroz cultivado (O. sativa) que se han adaptado a co-evolucionar con el cultivo (D. Gealy, 
Burgos, Yeater, & Jackson, 2015). Sin embargo, en muchos países incluido Colombia, 
está clasificada en el mismo género y especie que el arroz cultivado, siendo un claro 
ejemplo de maleza con-específica, presentando morfología y fisiología similares, y siendo 
muy difícil de controlar (Ellstrand et al., 2010). Las malezas con-específicas presentan 
características de especies silvestres relacionadas (latencia y desgrane de semillas) y del 
cultivo (morfología de semillas o plántulas y rápido crecimiento vegetativo) que les 
permiten adaptarse y ser competitivas en los agroecosistemas (Mispan, Zhang, Feng, & 
Gu, 2013). En el caso del arroz maleza, en estado vegetativo, el arroz maleza es un 
mímico del cultivo (Valverde, 2005). La mayoría de tipos de arroz maleza son fenológica 
y morfológicamente tan similares al arroz cultivado desde el estado de plántula hasta la 
etapa reproductiva, que es difícil diferenciarlos en campo (Delouche et al., 2007). En fase 
reproductiva, el arroz maleza presenta tres características indeseables: pericarpio de 
color rojizo y marrón, desgrane temprano de las panículas y latencia de semillas. 
 
Las principales causas de la problemática del arroz maleza en Colombia y alrededor del 
mundo, están asociadas con las siguientes prácticas que ayudan a la diseminación:  
 
 Uso de semilla no certificada: esta práctica es común en países de América 
Latina, y es considerada como la principal causa del incremento en la problemática 
en diferentes países. Por ejemplo, se considera que el arroz maleza en América 
Latina y el Caribe provino de semillas de arroz importadas de los Estados Unidos de 
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América (Delouche et al., 2007). En Colombia para el año 2016, el 58,8% del área 
sembrada se realizó con semilla certificada (DANE & FEDEARROZ, 2017). La 
siembra de semilla certificada, que garantice no contaminación con arroz maleza, es 
primordial para evitar la infestación de áreas de cultivo (Clavijo & Montealegre, 2010; 
Montealegre & Vargas, 1992b; Smith Jr., 1992). En un estudio realizado en Sri 
Lanka, el uso de semillas de arroz limpias redujo la producción de semillas de arroz 
maleza entre 29 y 41% (Chauhan, Abeysekera, Wickramarathe, Kulatunga, & 
Wickrama, 2014). 
 
 Siembra directa y continua en tierras arrendadas: la tenencia de tierra es un 
inconveniente en el desarrollo de programas integrados para el manejo de esta 
maleza, situación que se presenta en Colombia, donde la mayoría del área es 
manejada por arrendatarios que tienen interés en la cosecha del ahora pero no en el 
futuro (Clavijo & Montealegre, 2010). 
 
 Deficiente uso de medidas preventivas y culturales: no hay supervisión y en 
muchos casos no hay realización de medidas preventivas tales como limpieza de 
canales, bordes de lotes, maquinaría y empaques, al igual que prácticas culturales 
como usar en su totalidad semilla certificada y no mezclarla con arroz comercial 
(Delouche et al., 2007). 
 
 Desconocimiento de la especie: el primer requisito en cualquier estrategia de 
manejo es el reconocimiento de los ecotipos locales y/o introducidos (Delouche et 
al., 2007), esto conlleva a un mal manejo de la maleza por desconocimiento básico 
del problema en cuanto biología y comportamiento (Clavijo & Montealegre, 2010). 
 
 Maquinaria contaminada: otro medio de distribución de estas semillas ha sido la 
maquinaria de cosecha, importante fuente de contaminación de los lotes y de los 
campos de arroz con semillas de arroces maleza, de otras malezas del cultivo del 
arroz y de otras variedades. Igualmente, las semillas pueden adherirse a la piel de 
los animales o a los trabajadores, debido a que algunos fenotipos son pubescentes y 





ORIGEN DE LAS MALEZAS - DOMESTICACIÓN 
 
El origen de las malezas es explicado a partir de tres maneras: (1) plantas silvestres 
colonizadoras pre-adaptadas a disturbios del hábitat en zonas de cultivo; 2) inter-
fertilización en los complejos silvestre-cultivos-malezas, donde cultivos y malezas se 
derivaron de las mismas especies progenitoras silvestres; y (3) a partir plantas 
domesticadas (Baker, 1974; Dekker, 2016). 
 
Un subconjunto de malezas y especies invasoras han evolucionado a partir de 
antepasados domesticados por dos vías diferentes, directamente de plantas domesticas 
(“endoferal” sensu (Gressel, 2005)), con o sin cambios evolutivos, y plantas que son el 
resultado de hibridaciones entre taxón domesticado y otros taxones (“exoferal” sensu 
(Gressel, 2005)), necesariamente son evolutivamente diferentes que sus cultivos 
progenitores (Ellstrand et al., 2010). 
 
El conocimiento acerca de los antepasados de los cultivos puede evidenciar los orígenes 
evolutivos de estas plantas problemáticas. Ellstrand et al. (2010) realizaron una revisión 
de ejemplos que demostraran la evolución de plantas invasivas y/o malezas a partir de 
ancestros domesticados. Estos autores encontraron 13 ejemplos de linajes de plantas 
problemáticas descendientes de progenitores de los cultivos, diez son malezas nocivas 
principalmente en agricultura (Ellstrand et al., 2010). Un ejemplo de estas plantas 
problemáticas a partir de ancestros domesticados es el arroz maleza (O. sativa), también 
conocido como "arroz rojo", el cual ha sido una importante maleza del arroz cultivado en 
todo el mundo desde hace cientos de años (Holm, Doll, Holm, Pancho, & Herberger, 
1997).  
 
El presente trabajo constituye un esfuerzo por aportar en el conocimiento básico del arroz 
maleza en Colombia, especie importante en los sistemas de arroz del país. Las hipótesis 
del trabajo fueron:  
 La composición genómica del arroz maleza colombiano depende de los grupos de 
variedades cultivadas. 




 La variabilidad morfológica y fenotípica del arroz maleza colombiano está 
relacionado con la variabilidad genética 
 
En este contexto el objetivo general de la presente investigación fue “Establecer el origen 
evolutivo del arroz maleza en Colombia y su diversidad genética y fenotípica”. Para el 
logro del objetivo general se plantearon los siguientes objetivos específicos: 
 
 Evaluar la variabilidad de la población de arroz maleza en Colombia y determinar la 
contribución de Oryzas locales silvestres, variedades cultivadas locales, y grupos 
exóticos de Oryza a la composición genómica del arroz maleza de Colombia. 
 Determinar el origen genealógico de alelos del arroz maleza colombiano para 
identificar genes candidatos subyacentes de los rasgos de adaptación. 
 Fenotipificar muestras de arroz maleza colombiano de acuerdo a rasgos de 
adaptación de malezas y compararlos con otras poblaciones de arroz maleza en 
todo el mundo. 
 
El desarrollo de los objetivos se presentará por medio de artículos científicos destinados 
a futuras publicaciones, en la cual la estructura de cada capítulo varía dependiendo de la 
revista objetivo de publicación así: 
 
 Variabilidad de la población de arroz maleza en Colombia y contribución de Oryzas 
locales silvestres, variedades cultivadas locales, y grupos exóticos de Oryza a la 
composición genómica del arroz maleza de Colombia. Revista: Molecular Ecology 
 Origen genealógico de alelos del arroz maleza colombiano para identificar genes 
candidatos subyacentes de los rasgos de adaptación. Revista: Molecular Ecology 








1. Variabilidad de las poblaciones de arroz 
maleza en Colombia y contribución de 
Oryzas locales silvestres y variedades 
cultivadas locales a la composición 
genómica del arroz maleza de Colombia  
1.1 Resumen 
El arroz domesticado (Oryza sativa) es el alimento básico de más de la mitad de la 
población mundial, proporcionando cerca del 20% de las ingesta calórica y el 13% de 
proteínas. El arroz maleza (Oryza spp.) es una maleza del arroz cultivado, considerado 
como uno de las principales problemas debido a la fuerte competencia con el cultivo, 
reducción del rendimiento y la calidad de la cosecha. Con el objetivo de entender la 
evolución del arroz maleza en Colombia, se evaluó la variabilidad de poblaciones de 
maleza en el país, y se determinó la contribución de Oryzas locales silvestres, variedades 
cultivadas locales, y grupos exóticos de Oryza a la maleza. Para las muestras 
colombianas, se colectaron semillas de arroz maleza (140 muestras) y cultivo (28 
variedades) en las diferentes zonas arroceras del país. Igualmente, se obtuvieron 
semillas de 22 muestras de Oryza silvestres de Suramérica. Se utilizó genotipado por 
secuenciación (GBS) para detectar polimorfismos de todo el genoma. Los datos 
generados por estas poblaciones se integraron con otras bases de datos (poblaciones 
del sur y sudeste asiático, y estadounidenses), para evaluar la estructura y orígenes del 
arroz maleza colombiano. Basados en los resultados de análisis de estructura 
poblacional y componentes principales, no se encontró evidencia de la contribución de 
Oryzas locales silvestres (O. glumaepatula, O. grandiglumis, O. latifolia y O. alta) en el 
arroz maleza colombiano. En el análisis mundial de las poblaciones de arroz maleza y 
cultivos, se observa que el arroz maleza de Colombia presenta orígenes mezclados, 
estando relacionado con variedades de cultivo índica y aus. 
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1.2 Introducción 
El arroz domesticado (Oryza sativa) es el alimento básico para cerca de la mitad de la 
población mundial, siendo cultivado en 113 países. Cerca del 95% del arroz mundial es 
producido y consumido en los países en vía de desarrollo, principalmente de Asia 
Pacífico y América Latina (FAO, 2013). En el mundo, existen dos grupos varietales 
distintos de arroz los cuales se diferencian morfológica, fisiológica, genética y 
agronómicamente, comúnmente llamados subespecies o variedades índica y japónica. 
Las variedades índica son ampliamente cultivadas alrededor del mundo, en regiones 
tropicales y subtropicales, y principalmente en tierras bajas; morfológicamente se 
caracterizan por presentar mayor altura que otras variedades, mayor número de 
macollas, hojas largas y decumbentes, ciclo tardío, granos con tamaño de mediano a 
largo, delgado y contenido de amilasa entre medio y alto (aspecto seco y blando al 
cocinar) (Acevedo, Castrillo, & Belmonte, 2006; Degiovanni B., Martinez R., & Motta O., 
2010; Garris, Tai, Coburn, Kresovich, & Mccouch, 2005; GRiSP, 2013). Las variedades 
japónica están asociadas a regiones más frías en las zonas subtropicales y templadas, y 
mayor altitud o latitud; morfológicamente tienen hojas oscuras y erectas, menor 
capacidad de macollamiento, tallos cortos y rígidos, ciclo precoz, granos cortos y anchos 
con un bajo contenido de amilasa (más pegajosos al cocinar), insensibilidad al 
fotoperiodo y mayor tolerancia a las bajas temperaturas (Acevedo, Castrillo, & Belmonte, 
2006; Degiovanni B., Martinez R., & Motta O., 2010; Garris, Tai, Coburn, Kresovich, & 
Mccouch, 2005; GRiSP, 2013). Sin embargo, existen cinco subgrupos principales dentro 
de estas dos subespecies: índica y aus comprendidas dentro de índica, y japónica 
temperada, japónica tropical y aromático dentro de japónica (Caicedo et al., 2007; Garris 
et al., 2005). En Colombia, las principales variedades de arroz sembradas han sido 
liberadas por FEDEARROZ (Federación Nacional de Arroceros de Colombia), y se 
clasifican morfológicamente como índica. 
 
En cualquier sistema de arroz, una de las principales restricciones en la producción son 
las malezas, causando reducciones en los rendimientos y afectando la calidad del arroz 
paddy. En el mundo las pérdidas promedio están alrededor del 13%; sin embargo, en el 
cultivo de arroz en Colombia se han reportado pérdidas desde el 30 hasta del 73% por 
efecto de las malezas (Cobb & Reade, 2010). El arroz maleza (Oryza spp.) es una 
especie indeseada en el arroz cultivado, siendo considerada como uno de las principales 
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problemas ya que compite fuertemente, presenta características morfológicas y 
fisiológicas similares al cultivo, tanto como requerimientos nutricionales y agroclimáticos 
similares (Valverde, 2005), llegando a reducir los rendimientos hasta en un 80% (Olsen, 
Caicedo, & Jia, 2007). En Colombia la presencia de 24 plantas m-2 en etapas tempranas 
de crecimiento (40 días después de emergencia) pueden reducir el rendimiento en un 
50%  (Fischer & Ramírez, 1993).  
 
La importancia e impacto del arroz maleza ha sido reportado en muchas regiones del 
mundo, incluyendo Europa (Fogliatto, Vidotto, & Ferrero, 2012; Grimm, Fogliatto, Nick, 
Ferrero, & Vidotto, 2013; Messeguer, Marfà, Català, Guiderdoni, & Melé, 2004), América 
Latina (Arrieta-Espinoza et al., 2005; Avila, Marchezan, & Menezes, 2000; Canal, 
Arnaude, Ortiz-Domínguez, Valverde, & Fuentes, 2009; Clavijo & Montealegre, 2010; 
Federici et al., 2001), Estados Unidos (Nilda R. Burgos, Norman, Gealy, & Black, 2006; 
Delouche et al., 2007) y Asia (Q. Cao et al., 2006; Q. J. Cao, Li, Song, Cai, & Lu, 2007; 
Zhiwen et al., 2016). La aparición repetida del arroz maleza en múltiples y distintas 
regiones del mundo sugiere eventos evolutivos paralelos con orígenes independientes. 
Los múltiples orígenes del arroz maleza en el sur de Asia es un ejemplo de evolución 
recurrente (Huang et al., 2017). Comprender los diversos orígenes del arroz maleza es 
esencial para el diseño de estrategias de control de esta especie (Cynthia C. Vigueira, 
Olsen, & Caicedo, 2013). 
 
El origen del arroz maleza en diferentes regiones del mundo puede estar influenciado por 
la variedad de cultivo predominante local y/o por la disponibilidad de Oryza silvestre 
reproductivamente compatible (Q. Cao et al., 2006; Ishikawa et al., 2005; Olsen et al., 
2007). Mientras que el arroz maleza es predominantemente autocompatible, como el 
arroz cultivo (< 1% de fecundación cruzada) (Vinod K. Shivrain et al., 2007; W. Zhang, 
Linscombe, Webster, Tan, & Oard, 2006), potencialmente pueden hibridar con otras 
especies del género Oryza. Teniendo en cuenta que algunos rasgos de las malezas, 
como coloración del pericarpio, desgrane y latencia de semillas están presentes en 
especies de Oryza silvestre, la introgresión con especies silvestres podría desempeñar 
un papel importante en el origen de los rasgos adaptativos de las malezas. 
 
En Suramérica se reportan especies nativas de Oryza silvestre como O. glumaepatula 
(diploide con genoma AA), O. latifolia, O. grandiglumis y O. alta (tetraploides con genoma 
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CCDD), especies distintas de las que se encuentran en Asia. En Colombia, la especie 
con mayor distribución es O. latifolia, seguida por O. glumaepatula y O. alta con 
distribución moderada, y con distribución restringida en el territorio nacional está O. 
grandiglumis (Villafañe, 2011). Estas cuatro especies pueden crecer en las fronteras de 
los campos de arroz cultivadas  (Villafañe et al., 2007), pero se desconoce el grado en 
que interactúan con el arroz cultivado o el arroz maleza. 
 
Con el objetivo de entender la evolución del arroz maleza en Colombia, se evaluó la 
variabilidad de poblaciones de maleza en el país, y se determinó la contribución de 
Oryzas locales silvestres, variedades cultivadas locales, y grupos exóticos de Oryza a la 
maleza. 
1.3 Materiales y métodos 
1.3.1 Material vegetal y extracción de ADN 
Se colectaron semillas de arroz maleza realizando un muestreo no aleatorizado en las 
diferentes zonas arroceras del país, seleccionando los principales municipios productores 
de cada región (Figura 1-1). Se obtuvieron un total de 140 accesiones de arroz maleza 
colombiano (AMC) clasificadas de acuerdo a la coloración de las glumas fértiles (lema y 
pálea), coloración del pericarpio, tamaño del grano, y presencia, abundancia y longitud 
de aristas; de las cuales 26 se colectaron en la zona Centro, 34 en los Llanos, 28 en Bajo 
Cauca, 26 en la Costa Norte y 26 en la zona Santanderes. Se contó con 9 variedades de 
arroz comercial suministradas por la Federación Nacional de Arroceros (FEDEARROZ), 
las cuales incluyen: cuatro (4) variedades que se siembran actualmente y llevan en el 
mercado entre 10 y 17 años seleccionadas de acuerdo a la importancia en cada zona 
productora de arroz (F473 sembrada en la zona Bajo Cauca, F2000 en Santanderes y 
Costa Norte, F174 en los Llanos y F60 en el Centro); una (1) variedad con relevancia 
nacional y sembrada durante aproximadamente 17 años (F50); y cuatro (4) variedades 
que salieron del mercado pero fueron las más importantes más de 25 años (Cica 6, Cica 
8 y Cica 9 y Orizica 1). Igualmente, se trabajó con 19 variedades locales de arroz 
(denominadas criollos) pertenecientes al banco de germoplasma de FEDEARROZ 
seccional Montería. Por otro lado, se obtuvieron semillas de 22 muestras de Oryza 
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silvestres de Suramérica, provenientes del Instituto Internacional de Investigación del 
Arroz (IRRI) (7 O. glumaepatula, 6 O. grandiglumis, 5 O. alta y 4 O. latifolia). 
 
 
Figura 1-1. Mapa de Colombia que muestra las zonas de colecta del arroz maleza utilizados en 
este estudio. Zona Centro (puntos rojos), Llanos (puntos azules), Bajo Cauca (puntos naranja), 
Costa Norte (puntos morados) y Santanderes (puntos verdes). 
 
Se realizó la siembra escalonada de todos los materiales seleccionados (AMC, cultivo y 
criollos) en el invernadero de Malherbología en la Universidad Nacional de Colombia. 
Para ruptura de latencia en las malezas, se realizó exposición a 50°C por 12 horas (los 
materiales que no germinaron bajo este tratamiento se mantuvieron a 50°C por 72 
horas). En cuanto a los materiales silvestres suramericanos, estos se sembraron en el 
invernadero de Biología en la Universidad de Massachusetts, con tratamiento de ruptura 
de latencia a 50°C por 5 días. 
 
Para la extracción de ADN se utilizaron 200 mg de tejido vegetal, utilizando el kit 
“DNeasy® Plant Mini Kit” de Qiagen. La integridad de la banda se evaluó en geles de 
agarosa al 1%; la concentración y pureza del ADN en las muestras se cuantificó con un 
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fluorómetro Qubit 2.0, teniendo en cuenta los requerimientos de Cornell para GBS 
(https://slims.biotech.cornell.edu/Default.aspx), los cuales son 30 µl de ADN con 
concentración de 30-100 ng/µl. Previo al envío de las muestras, se realizaron digestiones 
de prueba en el 10% de las muestras, digiriendo 500 ng de ADN con la enzima de 
restricción HindIII (no sensible a la metilación). Se utilizó 1 unidad de enzima de 
restricción por 100 ng de ADN, y la digestión se hizo durante 2 horas a 37 °C. Se corrió el 
ADN digerido y 100 ng de ADN genómico sin digerir en el mismo gel de agarosa al 1%, 
utilizando como marcador HindIII λ. 
1.3.2 Preparación de la librería GBS y análisis de secuencia 
Se utilizó genotipado por secuenciación (GBS) para detectar polimorfismos distribuidos 
en todo el genoma (Elshire et al., 2011), este procedimiento fue realizado por Cornell 
University Biotechnology Resource Center (BRC) 
(https://slims.biotech.cornell.edu/Default.aspx). Las digestiones de restricción se llevaron 
a cabo con la enzima ApeKI, y los fragmentos se ligaron con adaptadores individuales de 
código de barras (barcode) y comunes (common). Los fragmentos de ADN se agruparon 
para su posterior amplificación por PCR para enriquecer las librerías. Fragmentos de 100 
pares de bases (pb) de un solo extremo fueron secuenciados en una plataforma Illumina 
HiSeq 2500. El procesamiento inicial de datos se llevó a cabo en el Instituto de 
Biotecnología de la Universidad de Cornell. Para el llamado de los polimorfismos de 
nucleótido único (SNPs) se utilizó el pipeline TASSEL-GBS v.3.0 (Glaubitz et al., 2014), 
el cual requiere de un genoma de referencia (genoma del arroz MSU7), los primeros 
filtros fueron frecuencia mínima del alelo menor >0.01 y datos faltantes por sitio <90%, 
para eliminar muchos errores de secuencia y loci de baja cobertura. Adicionalmente, en 
el laboratorio de biología de la Universidad de Massachusetts se realizaron diferentes 
filtros para optimizar la calidad de los datos. Cada SNP detectado fue apoyado por al 
menos cinco lecturas (para el análisis global por al menos tres lecturas), y 
heterocigosidad <50%. Se eliminaron SPNs que tenían más del 15% de datos faltantes e 
individuos con más de 70% de datos faltantes. Se mantuvieron sólo los SNP bialélicos, 
filtrando cualquier otro tipo de variantes (indels o SNPs con más de un alelo alternativos 
en la población). Estos filtros se realizaron con el pipeline de NGSEP (Duitama et al., 
2014). 
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Los datos generados por estas poblaciones (arroz maleza y cultivos de Colombia, y 
silvestres suramericanos diploides) se integraron con otras bases de datos que 
comprendían 128 cultivares, 173 malezas y 53 silvestres asiáticos (O. rufipogon/O. 
nivara) provenientes de Asia (Huang et al. 2017, K. M. Olsen, no publicado), 9 cultivares 
y 17 malezas provenientes de Estados Unidos (Nilda Roma Burgos et al., 2014), y 4 
muestras como grupo externo (O. meridionalis y O. barthii), para un total de 559 
accesiones (Anexo A). Para esta nueva base de datos, cada SNP detectado fue apoyado 
por al menos tres lecturas. 
1.3.3 Estructura de poblaciones y análisis de componentes 
principales (ACP) 
La estructura poblacional se analizó para los SNPs de alta calidad usando el programa 
STRUCTURE versión 2.3.3 (Hubisz, Falush, Stephens, & Pritchard, 2009), el cual utiliza 
un enfoque bayesiano de inferencia para encontrar la mejor asociación de un individuo a 
un grupo. STRUCTURE asume un modelo en el que hay K poblaciones, en las cuales 
cada una se caracteriza por un conjunto de frecuencias alélicas para cada locus; los 
individuos en la muestra se asignan (probabilísticamente) a las poblaciones, o 
conjuntamente a dos o más si sus genotipos indican mezcla, y está basado en matrices 
de distancia e iteraciones MCMC (Cadena de Markov Monte Carlo) (Pritchard, Stephens, 
& Donnelly, 2000). Se utilizó el portal Massachusetts Green High Performance 
Computing Center (http://www.mghpcc.org/) para correr el programa. Debido a la 
limitante en el tamaño de la base de datos para el programa (Falush, Stephens, & 
Pritchard, 2003; Pritchard et al., 2000), se seleccionaron aleatoriamente 10.000 SNPs 
(aproximadamente) para cada análisis con un espaciamiento de ~15.000 pares de bases. 
Los heterocigotos se denominaron "N" y se corrieron todas las simulaciones con los 
datos codificados como haploides, debido a que el arroz maleza y cultivado son 
altamente autógamas, e incluso las especies silvestres de Oryza tienen una mayor 
tendencia a la autofecundación  (Hikoichi I. Oka, 1988). El programa se corrió para un 
modelo con frecuencia de alelos no correlacionados y modelo ancestral “admixture”. Se 
evaluaron K entre 1 y 15, con tres repeticiones para cada K, se usó un periodo burn-in de 
100.000 y 500,000 repeticiones posteriores. Se determinó el número óptimo de 
agrupaciones genéticas usando el Delta K (Evanno, Regnaut, & Goudet, 2005) de 
acuerdo a la metodología del programa Structure Harvester (Earl & vonHoldt, 2012). Se 
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utilizó el programa CLUMPP (Jakobsson & Rosenberg, 2007) para obtener una única 
matriz Q para cada K. La matriz final para cada valor de K se visualizó con Distruct 
(Rosenberg, 2004).  
 
Para investigar la divergencia genética entre los individuos para todos los SNPs se usó el 
programa SmartPCA de Eigensoft (Patterson, Price, & Reich, 2006; Price et al., 2006), el 
cual utiliza una combinación de análisis de componentes principales y estadísticas 
específicamente para los datos genómicos. Las figuras con los valores propios 
(eigenvalues) como coordenadas fueron generadas por RStudio 1.0.143. 
1.3.4 Análisis filogenético 
Para inferir la filogenia de las poblaciones, se utilizó RAxML (Randomized Axelerated 
Maximum Likelihood) versión 8 (Stamatakis, 2014), el cual realiza inferencias 
filogenéticas basadas en Maximum Likelihood y permite el análisis rápido de grandes 
matrices. Se seleccionó la herramienta RAxML HPC2 on XSEDE en el portal CIPRES 
(http://www.phylo.org/), con modelo GTRGAMMA, y 1000 bootstraps. Debido a que la 
base de datos de SNPs solo presenta sitios variables, se realizó la corrección de sesgo 
de verificación (ASC, ascertainment bias correction). El mejor resultado de árbol 
filogénetico se graficó en iTol (Letunic & Bork, 2016). 
1.3.5 Diversidad genética 
La medida de la diversidad genética para cada población se realizó evaluando la 
heterocigosidad esperada calculada para todos los loci, para estimar las diferencias 
genéticas entre subpoblaciones se usó FST pareado. Adicionalmente se realizó AMOVA 
el cual permite analizar la variación entre y dentro de poblaciones. Los cálculos fueron 
realizados con el uso del software Arlequín versión 3.5.2.2. (Excoffier & Lischer, 2010). 
1.4 Resultados 
1.4.1 Orígenes del arroz maleza Colombiano 
Se obtuvieron 47.200 SNPs de alta calidad para las 190 muestras colombianas y 
silvestres suramericanos, y 13.244 SNPs de alta calidad para las 574 accesiones 
incluyendo muestras colombianas, asiáticas y estadounidenses. En el análisis de 
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estructura poblacional para las muestras colombianas, se evidencian dos poblaciones 
(K=2), de acuerdo al mayor deltaK (Evanno et al., 2005). La primera sub-población está 
compuesta por malezas colombianas (AMC) y variedades comerciales de arroz, la 
segunda sub-población corresponde a Oryzas locales silvestres tetraploides (O. 
grandiglumis, O. alta y O. latifolia). Las variedades locales y O. glumaepatula, se 
presentan como una mezcla de estas poblaciones (Figura 1-2, Anexo B y C). 
 
 
Figura 1-2. Estructura poblacional de 190 accesiones de Oryza (140 arroz maleza, 9 arroz 
comercial, 19 arroz local provenientes de Colombia, 7 O. glumaepatula, 6 O. grandiglumis, 5 O. 
alta y 4 O. latifolia). Cada individuo está representado por una barra de color, con particiones de 
color que refleja la proporción relativa de la pertenencia genética en un grupo dado, (K=2, 11.808 
SNPs). 
 
En el análisis de componentes principales se evidencian tres grandes agrupaciones, una 
correspondiente a Oryzas locales silvestres tetraploides con genoma CCDD (O. 
grandiglumis, O. alta y O. latifolia), la segunda agrupación contiene las especies locales 
silvestres diploides con genoma AA (O. glumaepatula), y en la tercera agrupación se 
encuentran las malezas y cultivos colombianos (Figura 1-3, Anexo D).  
 
20 Genómica evolutiva del arroz maleza colombiano y efectos agronómicos 
 
 
Figura 1-3. Análisis de componentes principales de 190 accesiones de Oryza (140 arroz maleza, 
9 arroz comercial colombiano, 19 arroz local colombiano, 7 O. glumaepatula, 6 O. grandiglumis, 5 
O. alta y 4 O. latifolia), (47.200 SNPs). 
 
Los análisis anteriores de estructura poblacional (Figura 1-2) y componentes principales 
(Figura 1-3), muestran evidencia de que no hay contribución de Oryza silvestre locales 
(O. glumaepatula, O. grandiglumis, O. alta y O. latifolia) en la composición genómica del 
arroz maleza colombiano. Debido a esta no contribución, se realizaron nuevamente los 
análisis de estructura poblacional sin incluir estos grupos, en un subconjunto de datos. 
Con esta nueva base de datos de SNPs (10.923 SNPs), se evidencian tres picos en 
deltaK (Evanno et al., 2005) para K=2, K=5 y K=7. Bajo el modelo K=2 poblaciones, las 
malezas colombianas y las variedades comerciales son agrupadas en una subpoblación 
mientras que las variedades locales pertenecen a otra sub-población (Figura 1-4). Para 
los modelos K=5 y K=7 poblaciones, se mantiene la diferenciación de las variedades 
locales como una sub-población diferente, las variedades comerciales divergen del arroz 
maleza ubicándose en un nuevo grupo, y en el grupo de malezas se evidencia una 
mezcla de sub-poblaciones (Figura 1-4, Anexo E y F). De acuerdo a estos resultados, se 
concluye que existe una gran diversidad genética en el arroz maleza colombiano, pero 
estos análisis no permiten conocer el origen de las especies.  
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Figura 1-4. Estructura poblacional de 168 accesiones de Oryza de Colombia (140 arroz maleza, 9 
arroz comercial, 19 arroz local). Cada individuo está representado por una barra de color, con 
particiones de color que refleja la proporción relativa de la pertenencia genética en un grupo dado, 
(K=2, K=5 y K=7, 10.923 SNPs). 
 
Para investigar más a fondo el origen del arroz maleza colombiano, se llevó a cabo el 
análisis global de estructura, donde se incluyeron las muestras asiáticas (malezas, cultivo 
y silvestres) y estadounidenses (malezas y cultivo). En este nuevo análisis se evidencia 
que el pico deltaK ocurre en K=2, donde se diferencia los cultivares índica y japónica 
tanto en malezas como cultivos; sin embargo, no permite evidenciar todas las 
subpoblaciones. Debido a que el método Evanno puede subestimar K cuando hay una 
estructura jerárquica de la población (Huang et al., 2017; Waples & Gaggiotti, 2006), se 
examinaron otros modelos de acuerdo a los valores del deltaK, K=3 y K=4. El modelo 
K=4 es consistente con las subpoblaciones reportadas en estudios anteriores para las 
muestras estadounidenses y asiáticas (Huang et al., 2017; Reagon et al., 2010) y 
representa una mejor explicación biológica. En este modelo están representados tres 
grupos cultivados de arroz, índica, aus y japónica, cada uno comprendiendo una 
subpoblación; por otra parte, el cuarto grupo incluye las accesiones de arroz silvestre, los 
cuales tienen un fondo genético más heterogéneo (Figura 1-5a, Anexo G y H). El arroz 
comercial en Colombia tiende a ser variedad O. sativa índica, grupo cultivar común en 
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tierras bajas tropicales en Asia. Por otra parte, la mayoría de cultivares locales (no 
cultivos mejorados) usados en los últimos 400 años tienen a pertenecer al cultivar O. 
sativa japónica. El arroz maleza colombiano presenta orígenes mezclados, siendo 
cercanamente relacionados con variedades de cultivo índica y aus (Figura 1-5a). Para la 
realización de futuros análisis, las malezas colombianas se clasificaron de acuerdo a sus 
ancestros como tipo-aus (5 individuos), tipo-índica (85) y mezcladas índica-aus (50), de 
acuerdo al porcentaje de ancestría (al menos 80%) obtenido en los análisis de 
STRUCTURE K=4, las poblaciones mezcladas son aquellos individuos que no 
cumplieron estos porcentajes. Por su parte, se corroboran los orígenes de las malezas 
provenientes de Estados Unidos (índica y aus, Reagon et al., 2010), sur de Asia (índica, 
aus, silvestre y mezclados, Huang et al., 2017) Noreste y Sureste asiático (japónica e 
índica respectivamente, K. M. Olsen, no publicado), coincidiendo con lo reportado en los 
estudios originales. 
 
En los resultados del árbol filogenético mundial, se puede observar que las accesiones 
del arroz maleza de Colombia están más cercanamente relacionadas con las variedades 
de cultivo aus e índica (Figura 1-6, clados aus e índica), coincidiendo con los resultados 
del análisis de estructura de poblaciones. Sin embargo, estos resultados no presentan 
altos soportes (bootstrap menores a 20) para las agrupaciones de las malezas 
colombianas; esto puede deberse a los orígenes mezclados que presenta el arroz 
maleza en Colombia. Igualmente, se observan los mismos resultados con respecto al 
arroz cultivado en Colombia, donde el arroz comercial tiende a ser variedad O. sativa 
índica, y los cultivares locales tienen a pertenecer al cultivar O. sativa japónica (Figura 
1-6). Vale la pena resaltar que las malezas tipo índica colombianas están más 
cercanamente relacionadas con el arroz comercial colombiano (tipo índica) que los 
cultivares o malezas índica de otras parte del mundo (Figura 1-6). 
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Figura 1-5. Estructura poblacional de 559 accesiones de Oryza. a. Resultado del análisis de 
accesiones colombianas (140 arroz maleza, 9 arroz comercial, 19 arroz local), asiáticas (128 
cultivares, 133 arroz maleza y 53 silvestres), estadounidenses (9 cultivares y 17 arroz maleza) y 
grupos externos (n=4). b. Estructura poblacional del arroz maleza de Colombia de acuerdo a las 
zonas geográficas arroceras. Cada individuo está representado por una barra de color, con 
particiones de color que refleja la proporción relativa de la pertenencia genética en un grupo dado, 
(K=2, K=3 y K=4, 12.284 SNPs). 
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Figura 1-6. Árbol de máxima verosimilitud de 559 accesiones (8.720 SNPs). Las etiquetas de las 
accesiones están de acuerdo a los diferentes tipos de arroz. Los clados están coloreados en 
conformidad con las variedades de cultivos. 
 
1.4.2 Diversidad genética 
Debido a que el arroz maleza colombiano presenta orígenes mezclados índica y aus, los 
análisis de diferenciación genética se realizaron incluyendo los cultivares índica, aus y 
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japónica estadounidenses y asiáticos, al igual que los cultivares colombianos. Las 
poblaciones de arroz maleza colombiano, variedades japónica e índica presentan baja 
diversidad genética de acuerdo a la heterocigosidad esperada calculada para todos los 
loci (0,146, 0,161 y 0,188 respectivamente, Tabla 1-1); por el contrario, los cultivos 
comerciales colombianos presentan el mayor nivel de variación (He=0,263) (Tabla 1-1). 
De acuerdo a la ancestría, el AMC tipo aus presenta una mayor diversidad genética 
(He=0,367) comparado con los tipo índica, y a su vez, las malezas de orígenes mezclado 
presentan alta diversidad (He=0,209) (Tabla 1-1). Igualmente, para el arroz maleza de 
Colombia, la diversidad genética se analizó para las regiones geográficas, la diversidad 
más baja fue detectada en la zona Llanos (He=0,168) y las más altas en las zonas Bajo 
Cauca y Costa Norte (He=0,198 y 0,199 respectivamente) (Tabla 1-1). 
 
Tabla 1-1. Diversidad genética de acuerdo al tipo de arroz, ancestría del arroz maleza 
Colombiano y zona geográfica. 




índica 0,170 Centro 0,188 
aus 0,367 Llanos 0,168 
Mezcla 
0,209 
Bajo Cauca 0,198 
índica- Costa Norte 0,199 
aus Santanderes 0,182 
Cultivos locales 
“Criollos” 
0,197 - - - - 
Cultivos comerciales 0,263 - - - - 
japónica 0,161 - - - - 
índica 0,188 - - - - 
aus 0,212 - - - - 
He: heterocigosis esperada calculada para todos los loci 
 
Los valores de FST pareado fueron altamente significativos (p<0,01), mostrando 
moderada diferenciación genética entre las subpoblaciones AMC-comercial (0,109), 
AMC-aus (0,102) (Tabla 1-2), esta diferenciación genética para las comparaciones entre 
arroz maleza y variedades de arroz, confirma la evidencia del origen mezclado de esta 
especie en Colombia. Teniendo en cuenta la ancestría, la comparación AMC con 
orígenes mezclados índica-aus y AMC tipo índica muestran moderada diferenciación 
genética (0,097) (Tabla 1-2), tendencia que se puede observar en el análisis de 
estructura poblacional (Figura 1-5a), donde este grupo de malezas tiene mayor 
porcentaje de ancestría índica que aus (Anexo H). Por su parte, el AMC tipo índica 
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presenta moderada diferenciación (0,093) con el arroz comercial colombiano, igualmente 
índica, resultados que también se pueden observar en la cercanía filogenética de estas 
dos subpoblaciones (Tabla 1-2). 
 













aus Índica Japónica 
AMC 0         
AMC-mezcla  0        
AMC-índica  0,097 0       
AMC-aus  0,188 0,375 0      
Cul locales 0,421 0,447 0,452 0,604 0     
Cul comerciales 0,109 0,208 0,093 0,541 0,508 0    
aus 0,102 0,267 0,375 0,232 0,533 0,474 0   
Índica 0,484 0,162 0,105 0,429 0,484 0,122 0,408 0  
Japónica 0,298 0,508 0,519 0,620 0,108 0,569 0,553 0,539 0 
** Altamente significativo (P < 0.01) para todas las comparaciones 
 
 
Por su parte, en la comparación del arroz maleza colombiano de acuerdo a sus grupos 
genéticos versus la ancestría de las malezas asiáticas y estadounidenses, con valores de 
FST pareado altamente significativos (P < 0,01), se puede observar que el AMC tipo 
índica presenta moderada diferenciación con las subpoblaciones del Sureste asiático 
SEA-índica (0,158) y Sur de Asia SE-índica y SE-mezcla (0,183 y 0,191 
respectivamente); valores superiores a los encontrados en la comparación AMC-índica vs 
cultivo comercial colombiano. Por su parte, el AMC tipo aus presenta bajo FST pareado 
con la subpoblación proveniente de Estados Unidos y ancestría aus (US-aus, 0,140) 
(Tabla 1-3), menores valores a los presentados en la comparación con los cultivos aus 
asiáticos (0,232) (Tabla 1-2). 
 
Los índices de fijación (estadísticos F) mostraron valores altos positivos (0,67 a 0,81) de 
FIS y FIT, lo que indica exceso de homocigotos en las poblaciones y la desviación del 
equilibrio de Hardy-Weinberg, explicado principalmente por el tipo de reproducción 
autógama de la especie. FST como medida de divergencia entre subpoblaciones, mostró 
diferenciación genética muy grande entre arroz maleza y arroces domesticados (0,35). 
Por el contrario, se evidenció poca diferenciación genética entre zonas arroceras (0,03), 
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resultados que coinciden con el análisis de estructura poblacional para cada región 
geográfica (Figura 1-5b). 
 
Tabla 1-3. FST pareado para el arroz maleza colombiano y malezas asiáticas y estadounidenses 

































          
AMC - 
aus 
0,188 0,375 0 
         
SA-
índica 
0,169 0,183 0,318 0 
        
SA- 
aus 
0,276 0,385 0,214 0,288 0 
       
SA-
mezcla 
0,166 0,191 0,265 0,068 0,262 0 
      
SA-
silvestre 
0,440 0,482 0,471 0,350 0,472 0,243 0 
     
US-
índica 
0,246 0,265 0,638 0,276 0,521 0,246 0,511 0 
    
US- 
aus 
0,236 0,406 0,140 0,363 0,281 0,312 0,512 0,632 0 
   
NEA-
índica 








0,220 0,158 0,471 0,192 0,450 0,215 0,518 0,304 0,492 0,337 0,681 0 
AMC: Colombia, SA: Sur de Asia, NEA: Noreste asiático, SEA: Sureste asiático, US: Estados Unidos 
** Altamente significativo (P < 0.01) para todas las comparaciones 
1.5 Discusión 
1.5.1 Origen del arroz maleza colombiano 
Los resultados obtenidos para el arroz local colombiano (variedades no mejoradas), 
coinciden con lo reportado por Villafañe et al. (2010), quienes estudiaron la diversidad 
genotípica de un grupo de variedades tradicionales de arroz del Chocó colombiano, 
mediante polimorfismos del ADN del cloroplasto. Estos autores encontraron que nueve 
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(9) variedades corresponden al tipo japónica y cuatro (4) son índica, teniendo como 
controles tipo índica las variedades F50 y Cica 8, materiales utilizados en el presente 
estudio. Las variedades de arroz local comúnmente llamados “criollos” se cultivan en el 
departamento del Chocó y la zona del Bajo Cauca, sembrados manualmente en 
pequeñas parcelas con fines principalmente de autoconsumo (Espinal et al., 2005; Pérez 
et al., 2005). La influencia de japónicas en el país tiene un posible origen con la 
colonización europea a las Américas e introducción del arroz; algunos historiadores 
comentan que Cristóbal Colón trajo este cultivo en su segundo viaje en 1493 a Centro y 
Suramérica (GRiSP, 2013).  
 
El estudio del origen y la evolución, diversidad genética y estructura de las poblaciones 
de arroz maleza, es conocimiento básico de la especie necesario para el diseño de 
métodos eficaces para su control y evitar su dispersión (Q. He, Kim, & Park, 2016; Z. He 
et al., 2014; C C Vigueira, Li, & Olsen, 2013), así como para prevenir su adaptación a los 
campos de cultivo (Huang et al., 2017). Varios autores han propuesto tres hipótesis 
principales de la evolución/origen del arroz maleza: (1) selección y adaptación directa del 
arroz silvestre al disturbio continuo; (2) proceso de "des-domesticación" del arroz 
cultivado al arroz maleza; y (3) flujo genético entre el cultivo del arroz y sus poblaciones 
silvestres compatibles reproductivamente, conllevando a la hibridación natural (Londo & 
Schaal, 2007; Cynthia C. Vigueira et al., 2013). 
 
Teniendo en cuenta la tercera hipótesis y debido a la presencia de varias especies 
nativas de Oryza silvestre en América del Sur y específicamente en Colombia, las cuales 
pueden crecer en las fronteras de los cultivos de arroz, en el presente estudio se 
investigó la contribución de estas especies en el origen del arroz maleza colombiano. Los 
resultados no muestran evidencia de contribución de estas especies ni de especies 
silvestres asiáticas (O. rufipogon ni O. nivara), resultados soportados por el análisis de 
estructura poblacional y componentes principales. Estos resultados coinciden con lo 
reportado por Goulart, Borba, Menezes, & Merotto Jr (2014), quienes obtuvieron que el 
arroz maleza del sur de Brasil se agrupa separadamente de O. glumaepatula nativo de 
América del Sur y también de O. rufipogon, O. longistaminata y O. glaberrima, lo que 
indica una baja probabilidad de introgresión entre el arroz maleza y arroz cultivado con 
estas especies de Oryza silvestre del genoma AA. La diferencia en la ploidía entre las 
poblaciones del tipo CCDD y genoma AA crea una barrera genética que reduce la 
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posibilidad de cruzar con las variedades comerciales de arroz o con el complejo de arroz 
con maleza (H.I. Oka & Chang, 1961). Por su parte, aunque la especie O. glumaepatula 
tiene el mismo genoma AA que el arroz cultivado y es propensa a hibridar con Oryza 
sativa (Espinoza & Lentini, 2005), en el presente estudio no se encuentra evidencia de 
flujo génico con esta especie; esto se debe posiblemente a una barrera geográfica que 
impide este intercambio de material genético. Si bien, esta especie en Colombia crece en 
zonas no intervenidas que bordean los cultivos de arroz comercial (Estrada et al., 2010), 
tiene una distribución potencial media en regiones amazónica y Orinoquia, y una 
distribución potencial baja en región Caribe y valles interandinos (Villafañe et al., 2007), 
regiones en las cuales se cultiva el arroz. Por otra parte, en estudios realizados 
previamente en Colombia utilizando microsatélites, se reporta que algunas accesiones 
AMC provenientes del Tolima (zona Centro) con glumas negras y aristas, mostraron alta 
similitud genética con O. rufipogon (González et al., 2003, 2007); sin embargo, y de 
acuerdo a lo mencionado anteriormente, en los resultados del presente estudio no hay 
evidencia de contribución de esta especie asiática en el genoma del arroz maleza 
colombiano proveniente de las diferentes zonas arroceras del país. 
 
Aunque se han propuesto estás hipótesis con múltiples orígenes, diferentes estudios 
evidencian la des-domesticación como la principal vía para el origen del arroz maleza en 
el mundo, por ejemplo en Bhutan (Ishikawa et al., 2005), Uruguay (Federici et al., 2001), 
Brasil (Goulart et al., 2014), Estados Unidos (D. R. Gealy, Agrama, & Eizenga, 2009; L. 
Li, Li, Jia, Caicedo, & Olsen, 2017; Londo & Schaal, 2007; Reagon et al., 2010), China 
(Q. Cao et al., 2006; L. Li et al., 2017; Qiu et al., 2014; Sun et al., 2013; J. Zhang et al., 
2008; Lianju Zhang, Dai, Wu, Song, & Qiang, 2012; Zhiwen et al., 2016), Malasia (Song, 
Chuah, Tam, & Olsen, 2014) y Corea (Q. He et al., 2016), entre otros. La des-
domesticación de las plantas es un proceso evolutivo que implica una pérdida de rasgos 
agregados bajo la domesticación, el cual inicia con la formación de una “maleza 
voluntaria”, un cultivo que adquiere un rasgo por mutación o hibridación, el cual le 
proporciona una ventaja en el entorno. Estas malezas voluntarias evolucionan 
acumulando otros rasgos que mejoren el fitness llevando a la des-domesticación de un 
cultivar y finalmente a una nueva maleza (Ellstrand et al., 2010; Gressel, 2005). 
 
El arroz maleza en Colombia ha sido tradicionalmente clasificado como O. sativa 
subespecies índica o japónica, basados en caracteres morfológicos (Diarra, Smith, & 
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Talbert, 1985; Montealegre & Clavijo, 1991). En los resultados del presente estudio se 
evidencian múltiples orígenes para esta maleza en Colombia, dado por sus grupos 
genéticos, las cuales se clasificaron como tipo-aus, tipo-índica y mezcladas índica-aus. 
La influencia del cultivar índica en el origen del arroz maleza colombiano y 
específicamente en las malezas tipo-índica, apoya la creciente evidencia de que los 
orígenes de esta maleza están relacionados con las variedades de cultivo local, 
resultados soportados por la cercanía filogenética con el arroz comercial colombiano y el 
FST pareado; lo que sugiere que la composición genómica de la maleza depende, en 
parte, de los grupos de variedades cultivadas de arroz en una región del mundo 
determinada (Q. Cao et al., 2006; Goulart et al., 2014; Q. He et al., 2016; Ishikawa et al., 
2005; Sun et al., 2013; J. Zhang et al., 2008; Lianju Zhang et al., 2012). Sin embargo, 
investigaciones realizadas en el arroz maleza de Estados Unidos, demuestran que las 
malezas no evolucionan necesariamente de los grupos de variedades locales, existiendo 
dos principales tipos de arroz maleza genéticamente y morfológicamente diferentes que 
surgieron de cultivares índica y aus, ninguno de los cuales se cultiva en ese país (D. R. 
Gealy et al., 2009; Londo & Schaal, 2007; Reagon et al., 2010). Por otra parte, el origen 
de esta maleza puede tener influencia de Oryzas silvestre, como es el caso del arroz 
maleza del noroeste de Italia el cual revela múltiples orígenes (exoferal y endoferal) en 
diferentes momentos de la historia del cultivo del arroz (Grimm, 2014); el arroz maleza 
del sur de Asia con antecedentes genéticos muy heterogéneos, con contribuciones de 
ascendencia tanto índica como aus, al igual que del arroz silvestre (O. rufipogon/O. 
nivara) (Huang et al., 2017), y el arroz maleza de Malasia con influencia de cultivares 
élite, variedades autóctonas y silvestres en la evolución de estas malezas (Song et al., 
2014). 
 
El origen del arroz maleza colombiano, coinciden con los reportes realizados en Estados 
Unidos (Reagon et al., 2010) y Sur de Asia (Huang et al., 2017), malezas que también se 
derivan de estos mismos grupos de cultivares (aus e índica). La influencia del cultivar aus 
en el arroz maleza colombiano pudo darse por una introducción involuntaria de semillas 
comerciales contaminadas desde los Estados Unidos, debido a que las malezas tipo-aus 
presentan baja diferenciación genética con las malezas con la misma ancestría de este 
país al igual que proximidad en el árbol filogenético. Por otro lado, no se tiene 
conocimiento de que haya sido cultivado en Colombia y su cultivo está restringido a un 
área de distribución geográfica particular del mundo, sembrándose en el centro y noreste 
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de la India y Bangladesh (Garris et al., 2005; Londo, Chiang, Hung, Chiang, & Schaal, 
2006), centros de origen de este cultivar (Civáň, Craig, Cox, & Brown, 2015). Reagon et 
al., (2010) comentan que el origen del arroz maleza estadounidense es exótico debido a 
que tiene influencia de cultivares no utilizados en los campos de arroz, y pudieron ser 
introducidos como contaminantes de semillas de reserva o como material de cría 
escapado. La introducción de arroz maleza en diferentes partes del mundo puede ser el 
resultado de contaminación de semillas a partir de intercambio o importación. Se cree 
que el arroz maleza fue introducido a Estados Unidos como contaminante de la semilla 
de arroz importado proveniente de diferentes países como India, Madagascar o Japón 
(Delouche et al., 2007). Se han reportado impurezas con arroz maleza en Filipinas y 
Vietnam provenientes de China (Apuan, Torres, Casimero, Sebastian, & Demayo, 2011). 
A su vez, se cree que esta maleza fue introducida a América Latina y el Caribe en 
semillas de arroz importadas desde los Estados Unidos (Hernandez, 1971; Ortiz-
Dominguez, 1999), esto podría explicar la baja diferenciación genética entre el AMC-aus 
y el arroz maleza estadounidense con igual ancestría (aus). 
 
El grupo aus ha estado implicado en los orígenes del arroz maleza en diferentes partes 
del mundo, lo que sugiere la presencia de una gran variación genética que favorece la 
adaptación como maleza. Análisis moleculares indican que el subgrupo aus, surgió como 
una rama de índica, debido a una adaptación a un cultivo de verano en época 
monzónica, cambiando con ello los requisitos de la planta para florecer (Garris et al., 
2005). Sin embargo, Civáň et al. (2015) afirman orígenes independientes 
geográficamente para los tipos de arroz índica y aus, pero con características 
morfológicas similares a excepción de la tolerancia a la sequía y maduración temprana 
presentes en aus. Igualmente, se conoce que posee un número de genes de tolerancia al 
estrés y resistencia a enfermedades que están ausentes en otros grupo varietales 
(GRiSP 2013), siendo de particular interés en programas de manejo (Schatz et al., 2014). 
 
Finalmente, el tercer grupo genético de las malezas colombianas, muestran la hibridación 
entre el arroz maleza colombiano y variedades de cultivo índica y aus, teniendo por lo 
tanto orígenes mezclados índica-aus, resultados soportados por el análisis de estructura 
poblacional y árboles filogéneticos, al igual que por la baja diferenciación genética (FST 
pareado) entre las subpoblaciones AMC-comercial y AMC-aus. 
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1.5.2 Diversidad genética 
En Colombia, las variedades comerciales de arroz exhiben alta heterocigosidad para 
todos los loci (He=0,263) en comparación con las variedades locales (He=0,197). En 
estudios anteriores mediante marcadores SSR en Malasia, los cultivares elite 
presentaron baja heterocigosidad (He=0.085) consistente con un estrecho fondo genético 
y las variedades locales “landraces” mostraron mayor diversidad (He=0.620) debido a 
que provienen de la hibridación entre índica y japónica (Song et al., 2014). Igualmente en 
el Noreste de la India, estudio realizado con los mismos marcadores, los “landraces” 
muestran alta diversidad genética (He = 0.66), siendo principalmente japónica o una 
mezcla entre subpoblaciones de índica o japónica, esta alta diversidad puede estar 
asociada a la capacidad de adaptación a diferentes condiciones agroclimáticas, 
etnoculturales y eco-geográficas (Roy et al., 2016). 
 
El arroz maleza presenta una diversidad genética relativamente baja (0,146) y esto 
puede ser explicado a partir de que las poblaciones naturales de especies autógamas, 
presentan baja diversidad genética debido al alto grado de homocigosidad; sin embargo, 
en poblaciones de malezas esta diversidad puede aumentar debido a la migración de 
semillas que está principalmente relacionada con la contaminación de semillas de 
cultivos (Goulart, Pacheco, Nunes, & Merotto Jr, 2012). La alta diversidad en poblaciones 
de malezas, ya sea taxonómicamente o genéticamente, implica una mayor adaptación a 
una amplia gama de agroecosistemas, dificultando el control de las malezas (Dekker, 
1997). En estudios anteriores realizados en diferentes partes del mundo con diferente 
marcador molecular (SSR), se observan estimaciones contradictorias con respecto a la 
diversidad del arroz maleza. Las investigaciones realizados en Estados Unidos (He=0,270 
(D. R. Gealy et al., 2009)), nordeste de Italia (He=0,295, (Grimm et al., 2013)), Brasil 
(He=0,36, (Goulart et al., 2012) y He=0,52, (Goulart et al., 2014)), nordeste de China (He = 
0,313, (Q. Cao et al., 2006)), Malasia (He=0,368, (Song et al., 2014)) y noreste asiático 
(He=0,434, (Mao-bai, Hui, & Cao, 2015)), reportan alta diversidad genética; por el 
contrario estudios realizadas en el nordeste de China (He=0,053 (Yu, Bao, Shi, Dong, & 
Ge, 2005) e igualmente Estados Unidos (He=0,024, (Londo & Schaal, 2007) y He=0,021, 
(V K Shivrain et al., 2010)) reportan baja diversidad genética. Las diferencias en los 
resultados pueden ser atribuidas al número de muestras, área del muestreo, metodología 
de genotipificación, lugares e historial del cultivo (antigüedad) (Q. Cao et al., 2006; 
Grimm et al., 2013). 
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Por su parte, la diversidad genética del arroz maleza de Colombia fue similar para todas 
las regiones geográficas (valores entre He=0,168 y 0,199) al igual que se encontró poca 
diferenciación genética entre zonas arroceras, explicado a partir de la estructura 
poblacional, presentándose igual proporción de influencia índica y aus para las 
poblaciones de maleza colectadas en estas zonas. Resultados contrarios se reportan en 
Malasia, donde se encontraron diferencias en la diversidad genética entre regiones, 
menor diversidad en el noroeste (He=0.250) y mayor al oeste central (He= 0.483) (Song et 
al., 2014). Igualmente en Liaoning-China, la diversidad no se distribuyó uniformemente y 
varió considerablemente en todas las regiones evaluadas, con valores desde He=0,011 
en las poblaciones de Donggang hasta He= de 0,380 para las malezas de Panshan (Q. 
Cao et al., 2006). Cao y colaboradores comentan que esto puede atribuirse a diferentes 
prácticas agrícolas tales como diferencias en el control de malezas, procedencia de las 
semillas y número de variedades de arroz utilizadas (Q. Cao et al., 2006). De acuerdo a 
estas deducciones, y aunque las condiciones medio ambientales en cada región son 
diferentes, las pocas diferencias en las regiones colombianas podrían indicar 
homogeneidad en las prácticas de control de malezas y específicamente en el control del 
arroz maleza, así como homogeneidad en la procedencia de las semillas utilizadas, 
debido a que aproximadamente el 80% de las variedades sembradas en el país son 
suministradas por una única compañía, FEDEARROZ, donde en algunas zonas este 
porcentaje supera el 90% (Santanderes 90%, Bajo Cauca y Costa Norte 99% 
respectivamente) (comunicación personal FEDEARROZ 2017). Por su parte, el 
intercambio de semillas contaminadas entre agricultores de diferentes regiones puede 
ser otro factor que afecte la homogeneidad en las regiones, en Colombia para el año 
2016, el 58,8% del área sembrada se realizó con semilla certificada (DANE & 
FEDEARROZ, 2017), la cual puede provenir de diferentes regiones del país. Igualmente 
existen diferencias por zonas productoras, la zona con mayor porcentaje de semilla 
certificada es la zona Centro (81%), seguida por Costa Norte (70%), Llanos (57%), 







2. Origen genealógico de alelos del arroz 
maleza colombiano para identificar genes 
candidatos subyacentes de los rasgos de 
adaptación 
2.1 Resumen 
El arroz maleza es una problemática importante en cultivos del arroz presentando rasgos 
adaptativos como desgrane, coloración del pericarpio y latencia. El objetivo del estudio 
fue determinar el origen genealógico de los alelos presentes en el arroz maleza 
colombiano en los genes sh4 (desgrane) y Rc (coloración del pericarpio), analizando 
secuencias de ADN de 96 accesiones, incluidas variedades cultivadas (15), malezas (71) 
y silvestres (10). Para todas las accesiones de arroz maleza colombiano, el gen sh4 
mostró la mutación G/T responsable del no desgrane en el arroz domesticado; sin 
embargo, presentan fenotipo desgranador. Para el gen Rc, todas las accesiones con 
pericarpio blanco presentaron la deleción de 14-bp responsable de la pérdida de color en 
cultivos. El 80% de las accesiones (AM y silvestres) con pericarpio rojo presentan 
genotipo silvestre y 20% ostentan la mutación causal de la pérdida de color. Los 
resultados del gen de pericarpio revelan la presencia del alelo funcional ancestral, 
contrariamente, los resultados del gen asociado al desgrane soportan la evidencia del 
origen del arroz maleza a partir de variedades domesticada, sin embargo no permite 
explicar el fenotipo para esta maleza. 
2.2 Introducción 
Las especies de plantas malezas e invasoras se caracterizan por un conjunto de 
características genéticas, fisiológicas, morfológicas y rasgos de historia de vida, algunos 
importantes para su éxito adaptativo (Radosevich, Holt, Ghersa, & Radosevich, 2007). El 
desarrollo de una flora indeseable es el resultado de procesos ecológicos (alteraciones 
ecológicas) y evolutivos (selección de individuos dentro de poblaciones genéticamente 
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diversas) (Labrada, Caseley, & Parker, 1996). El éxito evolutivo de estas malezas está 
relacionado con la expresión de características asociadas a las plantas silvestre (mayor 
altura, desgrane y latencia), así como características de especies domesticadas 
(autofecundación, rápido crecimiento), siendo por lo tanto muy competitivas y con alta 
capacidad invasiva en los agroecosistemas actuales (Reagon et al., 2010).  
 
El arroz maleza (Oryza spp.) ha sido una importante maleza del arroz cultivado en todo el 
mundo desde hace cientos de años (Holm et al., 1997). Comúnmente se conoce como 
“arroz rojo” y su nombre deriva del color del grano descascarado, el cual varía desde rojo 
intenso a rosado. Sin embargo, esta pigmentación solo se encuentra en la capa del 
pericarpio, siendo siempre el endospermo de color blanco (Smith Jr., 1992). Esta maleza 
pertenece al mismo género y a veces a la misma especie (con-específica), que el arroz 
cultivado (O. sativa), presentando morfología y fisiología similares. Esto dificulta el 
manejo de estas especies, dando como resultado mayores daños debido a la similitud en 
requerimientos del medio, y provocando re-infestaciones mayores en los lotes de 
producción del cultivo. En etapas tempranas de desarrollo el reconocimiento del arroz 
maleza en campo se dificulta, debido a que es un mímico del cultivo tanto fenológica 
como morfológicamente desde el estado de plántula hasta la etapa reproductiva 
(Valverde, 2005). En fase reproductiva presenta tres principales características 
indeseables: pericarpio de color rojizo, desgrane temprano de las panículas y latencia de 
semillas. Igualmente, presenta diferentes estratégicas biológicas que comparte con la 
mayoría de especies perjudiciales que la hacen altamente exitosa como maleza, tales 
como: excelente adaptación a prácticas agronómicas y condiciones ecológicas favorables 
del cultivo; ciclo biológico estrechamente sincronizado con el cultivo; alta producción de 
semillas con desgrane precoz y abundante; rápida emergencia, crecimiento vegetativo 
vigoroso y competitivo; prolongada e intensa latencia de semillas (Delouche et al., 2007).  
 
En las malezas, el desprendimiento de semillas es un mecanismo que les permite 
persistir en el hábitat con mayor significación ecológica, debido a que las semillas 
maduran y al desprenderse caen al suelo antes de la cosecha impidiendo ser 
recolectadas por la maquinaria, incrementando así el banco de semillas (Burton et al., 
2016). El desgrane de la espiga está asociado a la “capa de abscisión”, células situadas 
en la base de la espiguilla, la cual al romperse con la maduración libera las espiguillas 
(Sang & Li, 2013). En los cultivos, evolutivamente se ha estudiado que durante el 
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proceso de domesticación de los cereales la reducción en el desprendimiento de las 
semillas se vinculó a la capacidad de mantener y aumentar la trilla, conllevando a la 
cosecha eficaz de los granos (Sang & Ge, 2013). 
 
En el arroz cultivado, el equilibrio de desgrane y la trilla fue afectado por el debilitamiento 
de la función del gen sh4 (acrónimo de “seed shattering in chromosome 4”) que regula la 
formación y función de la zona de abscisión de la que un grano maduro se separa del 
pedículo. El gen codifica un factor de transcripción y la mutación causal es una sola 
sustitución de nucleótidos que conduce a una sustitución de aminoácidos de lisina a 
asparagina en el dominio de unión al ADN (C. Li, Zhou, & Sang, 2006). Esta mutación 
explica aproximadamente el 69% de la variación fenotípica entre una variedad índica 
tradicional y el progenitor silvestre Oryza nivara. Otro gen que también participa de esta 
función es el gen qSH1 (acrónimo de “seed shattering in chromosome 1”), que 
representan el 69% (aprox.) de la varianza fenotípica entre variedades índica y japónica 
temperada. La mutación causal es una sustitución de nucleótidos en el elemento 
regulador situado a aproximadamente 12 kb corriente arriba de la región codificante de 
un gen homeobox, que alteró el nivel y el patrón de la expresión de genes, y altera el 
desarrollo de la zona de abscisión (Konishi et al., 2006). 
 
Igualmente, durante la domesticación, el color de la cubierta de las semillas o pericarpio 
fue objetivo de selección. Los progenitores silvestres de arroz tienen pericarpios oscuros 
(marrones a rojo), mientras que los pericarpios de arroz cultivado son 
predominantemente blancos. Este color se debe a la presencia de compuestos químicos 
sintetizados por el grano llamados «pro-antocianidinas» o «taninos condensados». 
Dentro de sus funciones está conferir resistencia a diferentes estreses bióticos en 
especies silvestres (Sweeney & Mccouch, 2007), disuasión a depredadores (C. Li et al., 
2006; Sweeney, Thomson, Pfeil, & Mccouch, 2006) y desempeñan un papel en la 
latencia (Cui et al., 2016; Gu et al., 2011). Aunque en el arroz maleza esta característica 
no presenta un daño directo al rendimiento del cultivo, afecta indirectamente el valor de la 
cosecha, debido a que esta pigmentación no es apetecible por los consumidores, y en el 
procesamiento del grano para removerla provoca la ruptura de los granos disminuyendo 
el rendimiento y la calidad molinera. 
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Los análisis genéticos han demostrado que el color del pericarpio de arroz está 
controlado principalmente por dos loci, Rc y Rd, y se han determinado mutaciones en 
ambos loci. Rc codifica una proteína bHLH cuya función es promover la biosíntesis de 
antocianinas en la testa (Sweeney et al., 2006), y Rd codifica para la enzima 
dihidroflavonol-4-reductasa, enzima implicada en la biosíntesis de antocianinas 
(Furukawa et al., 2007). Cada gen presenta alelos funcionales y no funcionales: Rd tiene 
los alelos “Rd” (funcional) y “rd” (no funcional); mientras que Rc tiene los alelos “Rc” 
(color oscuro), “Rc-s” (color claro) y “rc” (no funcional). La combinación de estos alelos 
determinará el color del grano, los genotipos Rc/Rd y Rc/rd producen pericarpio rojo y 
marrón, respectivamente, por otra parte, genotipos rc/Rd y rc/rd producen pericarpios 
blancos (Furukawa et al., 2007; Sweeney et al., 2006).  
 
El alelo de domesticación rc se caracteriza por una sola mutación, una deleción de 14 pb 
en el exón 7 produciendo un gen no funcional que contribuye a los cambios regulatorios 
en la producción de antocianina en el grano de arroz asociado a la pérdida de pigmento 
rojo. Esta mutación está presente en aproximadamente el 98% de los cultivares de arroz 
con pericarpio blanco (Furukawa et al., 2007; Sweeney et al., 2006). Igualmente, el alelo 
de domesticación Rc-s, se caracteriza por una sustitución de C→A en el exón 7 
(localizada 54 pb aguas arriba de la deleción original) que resulta en un codón de parada 
prematuro, y explica el 3% de los granos con pericarpio blanco en cultivares aus 
(Sweeney et al., 2007). Por otra lado, se han encontrado dos reversiones mutacionales 
presentes en granos con pericarpio rojo; la primera es una deleción de 1 bp localizada 20 
pb aguas arriba de la deleción original (14 bp) (Brooks, Yan, Jackson, & Deren, 2008), y 
la segunda es otra deleción de 1 bp localizada 44 pb aguas arriba (Lee, Lupotto, & 
Powell, 2009). 
 
En el arroz, se conoce que dos importantes y no relacionados alelos de domesticación, rc 
(coloración del pericarpio) y sh4 (desgrane), han surgido una única vez en la evolución, 
originándose en la subespecie japónica y por hibridación introgresiva se transfirieron a la 
subespecie índica, con una prevalencia casi completa en las formas modernas de arroz 
cultivado (Sweeney et al., 2007). Civáň & Brown (2017), proponen que como a veces se 
encuentran estos alelos en accesiones silvestres, éstos se pudieron haber originado 
separadamente en índica y japónica, surgiendo durante el proceso de domesticación y 
escapando a poblaciones silvestres mediante el flujo genético. Sin embargo, recientes 
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investigaciones realizadas por Wang y colaboradores, apoyan nuevamente el origen 
único de los alelos domesticados, debido a que concluyen que las poblaciones silvestres 
actuales  han sido contaminadas por flujo genético continuo y extenso de especies 
domesticados a silvestres (Wang, Vieira, Crawford, Chu, & Nielsen, 2017). Para 
investigar el origen del fenotipo observado de estas dos características indeseables del 
arroz maleza, se determinó el origen genealógico de los alelos presentes en el arroz 
maleza colombiano en estos dos genes candidatos. 
2.3 Materiales y métodos 
2.3.1 Material vegetal y extracción de ADN 
Se analizaron un conjunto de datos de 96 accesiones incluidos especies cultivadas, 
malezas y silvestres. Se estudiaron 71 accesiones de arroz maleza proveniente de las 
cinco zonas productoras de arroz en Colombia, de las cuales 14 corresponden a la zona 
Centro, 16 a los Llanos, 18 a Bajo Cauca, 11 de la Costa Norte y 12 de la zona 
Santanderes. Se incluyeron cinco variedades comerciales de arroz cultivado (Cica 9, 
F2000, F50, F60 y Orizica 1) y diez variedades locales de arroz. Para el gen Rc se 
secuenciaron cuatro accesiones de materiales silvestres diploides (Oryza glumaepatula) 
y seis materiales silvestres tetraploides (dos de O. grandiglumis, dos de O. alta y dos 
correspondientes a O. latifolia). Para el gen sh4, se contó con tres secuencias de ADN de 
O. glumaepatula depositadas en el GenBank, las accesiones GU221016 y GU221017 
reportadas por Thurber et al. (2010) y DQ421813 reportada por Li et al. (2006). 
 
Se realizó la siembra escalonada de todos los materiales seleccionados (arroces 
malezas, cultivo y criollos) en el invernadero de Malherbología en la Universidad Nacional 
de Colombia. Para ruptura de latencia en las malezas, se realizó exposición a 50°C por 
12 horas (los materiales que no germinaron bajo este tratamiento se mantuvieron a 50°C 
por 72 horas). En cuanto a los materiales silvestres, estos se sembraron en el 
invernadero de Biología en la Universidad de Massachusetts, con tratamiento de ruptura 
de latencia a 50°C por cinco días. Para la extracción de ADN se utilizaron 200 mg de 
tejido vegetal, utilizando el kit “DNeasy® Plant Mini Kit” de Qiagen. La integridad de la 
banda tanto de ADN como de productos PCR se evaluó en geles de agarosa al 1% 
SYBR® Safe - DNA Gel Stain, utilizando 2 µL de buffer carga y 2 µL de cada producto 
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PCR. La concentración y pureza del ADN en las muestras se cuantificó con un 
fluorómetro Qubit 2.0. 
 
Para los productos PCR se realizó secuenciación de Sanger realizado por Genewiz 
(South Plainfield, New Jersey, USA) para el gen sh4 y Beckman (Beckman Danvers, 
Massachusetts, USA) para Rc. Este método se basa en la polimerización del ADN y el 
uso de dideoxinucleótidos que sirven como terminadores de la reacción; se realiza 
mediante una modificación de la PCR con dideoxinucleótidos marcados con fluoróforos y 
se resuelve mediante una electroforesis capilar.  
2.3.2 Desgrane – sh4 
Se diseñaron cebadores para la amplificación por PCR y secuenciación directa de la 
región del gen sh4 que confiere la característica de desgrane, determinando así la 
presencia/ausencia de la mutación (sustitución de un solo nucleótido G/T) en el segundo 
exón del gen. Se realizó el diseño de primers usando Primer3 (Untergasser et al., 2012), 
basados en el Popset de Thurber et al. (2010) (sh4_01_for: 5’-
ACGGGCACCTGACTGCTACG-3’; sh4_01_rev: 5’-GAGGTGGGTGGTGGTGATGG-3’), 
con un fragmento esperado de 678 pares de bases. Para realizar la PCR se utilizó 
reacción de 25 µl a una concentración final de: 2X GC Buffer I (12.5 µl), dNTP (4.00 µl, 
2.5mM), Primer FOR y REV (0.50 µl cada uno, 10µM), TaKaRa LA Taq (0.25 µl; 5 U/µl), 
DMSO (0.50 µl) y ADN (2.00 µl; 5 ng/µl) y se completó el volumen con agua estéril. Las 
condiciones de PCR fueron: elongación inicial 94°C x 3 min (x1), denaturación 94°C x 30 
seg, anillamiento 61°C x 30 seg, elongación 72°C x 2 min (x30) y extensión final 72°C x 5 
min (x1). 
 
Para el análisis fenotípico, el trabajo experimental se realizó en el municipio de Espinal, 
Tolima, y las medidas de desgrane se tomaron 30 días después de floración utilizando un 
medidor de fuerza digital, el nivel de desgrane se determinó por la Resistencia a la 
Tensión de Ruptura (RTR), promediando la fuerza de 10 semillas en la misma panícula, 
medida expresada en gramo fuerza (gf) (Thurber et al., 2010). El análisis estadístico para 
esta característica se realizó mediante análisis de varianza (ANOVA) de un factor, 
usando del paquete estadístico SPSS versión 23. La comparación de medias se realizó 
mediante la prueba de Tukey a p<0,05. 
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2.3.3 Pigmentación - Rc 
Debido a que el enfoque de la secuenciación fue determinar la presencia/ausencia de la 
deleción de 14-bp (u otras variaciones) presentes en el exón 7 del gen Rc que 
determinan la coloración del pericarpio, se diseñaron cebadores para abarcar esta 
región. Estos fueron diseñados usando Primer3 (Untergasser et al., 2012), basados en el 
Popset de Gross et al. (2010), Rc_02_for (5’-AGTGGCATCACCTGAAAATACC-3’) y 
Rc_02_rev (5’-CGGCTTTATAGAAATAGAGGGAGT-3’), con un fragmento esperado de 
509 pares de bases. Para realizar la PCR se utilizó un volumen de reacción de 20 µl a 
una concentración final de: 10X Ex Taq Buffer (2.0 µl), dNTP (1.60 µl; 2.5mM), Primer 
FOR y REV (1.00 µl cada uno; 10µM), TaKaRa Ex Taq (0.10 µl; 5 U/µl) y ADN (2.00 µl; 5 
ng/µl) y se completó el volumen con agua estéril. Las condiciones de PCR fueron: 
elongación inicial 95°C x 3 min (x1), denaturación 95°C x 1 min, anillamiento 54°C x 30 
seg, elongación 68°C x 30 seg (x30) y extensión final 72°C x 10 min (x1). 
 
Para la determinación del color del pericarpio se realizó visualmente en estado de 
maduración del grano teniendo en cuenta la intensidad del color. Cuando se presentaron 
dudas de la coloración debido a las diferencias en la maduración del arroz maleza en 
campo, se realizó la prueba del hidróxido de potasio (KOH) al 2% (Louisiana State Seed 
Testing Laboratory, 1980; Rosta, 1975), sometiendo las semillas sin glumas a esta 
solución durante 10 a 20 minutos. 
2.3.4 Análisis de datos 
La comparación de las secuencias obtenidas con las reportadas en la base de datos 
Gramene Database (http://www.gramene.org), se realizó con la herramienta BLAST, para 
determinar su identidad. El análisis de calidad de las secuencias de ADN al igual que la 
edición y alineación se realizó usando el programa Geneious versión 9.1.3 
(http://www.geneious.com, Kearse et al. 2012). Las relaciones filogenéticas para los dos 
alelos sh4 y Rc, se realizaron bajo el modelo de distancia genética Tamura-Nei y método 
Neighbor Joining (NJ) en el programa Geneious versión 9.1.3. El mejor resultado de árbol 
filogénetico se graficó en iTol (Letunic & Bork, 2016). 
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2.4 Resultados 
2.4.1 Desgrane – sh4 
Se registró el desgrane de las semillas para 86 accesiones de arroz maleza y variedades 
cultivadas (sin incluir los silvestres) (Figura 2-1), las cuales mostraron una alta 
variabilidad dentro de la panícula (Anexo I). En términos generales, las malezas 
presentan menor RTR (equivalente a mayor desgrane) para separar los granos de la 
panícula con un promedio general de 4,6 gf (±8,3), seguido de las variedades 
comerciales colombianas con promedio de 25,5 gf (±3,7) y finalmente las variedades 
locales 30,8 gf (±13,1) (Figura 2-1a). Estadísticamente se presentan diferencias 
significativas para las zonas arroceras del país (Anexo J), la zona Llanos presenta los 
mayores valores de desgrane (menor RTR = 1,9 gf ±4,2) (Figura 2-1b). De acuerdo a los 
grupos ancestrales (tipo-índica, tipo-aus y mezcladas índica-aus), se presentan 
diferencias estadísticas en la resistencia a la tensión de ruptura (Anexo J), siendo las 
malezas tipo-índica menos desgranadoras requiriendo mayor RTR (6,9 gf ±10,0); por el 
contrario, las malezas mezcladas índica-aus presentan mayor desgrane con valores 
menores de RTR (1,4 gf ±3,5) (Figura 2-1c). De acuerdo a Thurber et al., (2010), 
accesiones con valores de 5 gf o inferiores son consideraras desgranadores (nivel alto de 
desgrane). Ninguna de las accesiones de variedades comerciales o locales se encuentra 
dentro de esta categoría (Figura 2-3). Por el contrario, en toda Colombia el 74% de las 
accesiones de malezas evaluadas se consideran desgranadoras, 69% de las accesiones 
evaluadas en zona Centro, 82% en la zona Llanos, 75% en el Bajo Cauca, 73% en Costa 
Norte y Santanderes.  
 
Los análisis del locus sh4 se realizaron en 87 accesiones (69 arroces malezas, 5 
variedades comerciales, 10 variedades locales y 3 Oryza glumaepatula), se lograron 
secuenciar 628 pb dentro del segundo exón del gen. Para todas las accesiones de arroz 
maleza, los resultados de la secuenciación del gen mostraron presencia de la mutación 
G/T asociada al debilitamiento de la función del gen, responsable del no desgrane en el 
arroz domesticado (Figura 2-2 y Figura 2-4) independientemente de sus orígenes aus, 
índica o mezclados índica-aus o el nivel de desgrane (Figura 2-3, Anexo K). Igualmente, 
las relaciones entre los haplotipos en el locus sh4 muestran un clado altamente 
compatible definido por la mutación (Figura 2-3); sin embargo, la mayoría (74%) de las 
malezas colombianas presentan fenotipo desgranador (Figura 2-1).  
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Figura 2-1. Fenotipo de desgrane de semillas. Las distribuciones son los valores promedio la 
Resistencia a la Tensión de Ruptura (RTR) expresada en gramos fuerza (gf). La línea negra 
representa la mediana de cada distribución. a. Desgrane de accesiones de arroz maleza, 
variedades comerciales y locales de Colombia. b. Desgrane de accesiones de arroz maleza por 
zona geográfica. c. Desgrane de accesiones de arroz maleza de acuerdo a su ancestría 
 
 
Figura 2-2. Alineación de la secuencia parcial de la región reguladora del gen sh4 para Oryzas 
silvestres, arroz maleza, variedades comerciales y locales de Colombia, y el fenotipo observado 
para cada grupo. Valores promedio de Resistencia a la Tensión de Ruptura (RTR). 
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Figura 2-3. Árbol filogenético para 87 secuencias. El primer anillo interior representa las etiquetas 
de las accesiones de acuerdo a los diferentes tipos de arroz. El anillo externo representa la 
clasificación del arroz maleza de acuerdo a su ancestría. El tercer anillo representa el fenotipo de 
desgrane de acuerdo a la clasificación alto (<5 gf), medio (5,1 – 20 gf), bajo (>20 gf). El anillo 
externo representa la clasificación del arroz maleza de acuerdo a su ancestría. El clado con líneas 
punteadas representa la mutación G/T asociada al debilitamiento de la función del gen. 
 
Para la región secuenciada, un total de 22 haplotipos fueron observados para los 
diferentes tipos de Oryza (Figura 2-4, Anexo K).  Los haplotipos del 1-3 corresponden a 
la especie silvestre O. glumaepatula con fenotipo desgranador (Figura 2-2), los cuales se 
diferencian de los demás haplotipos por la mutación G/T asociada al no desgrane en la 
domesticación del arroz. El haplotipo 4 (H4) contiene todas las accesiones de variedades 
comerciales y locales al igual que accesiones de arroz maleza. Los demás haplotipos 
(del 5 al 22) se derivan del H4 y están compuestos únicamente por arroz maleza (Figura 
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2-4). Debido a que las secuencias para todas las accesiones son casi idénticas, el gen 
sh4 no permite resolver las relaciones de ancestría entre malezas y cultivos. 
 
Figura 2-4. Red de haplotipos de la secuencia parcial de la región reguladora del gen sh4 para 
Oryzas silvestres, arroz maleza, variedades comerciales y locales de Colombia. Las 
representaciones en color azul representan a la especie silvestre O. glumaepatula, el color verde 
oscuro corresponde a las variedades locales, el color verde claro son las variedades comerciales 
y el color rosado representa al arroz maleza. 
2.4.2 Pigmentación - Rc 
Se registró la coloración del pericarpio para 96 accesiones (Figura 2-5a), donde se 
puede observar que el arroz domesticado (variedades comerciales y locales) presenta 
todas las accesiones con color blanco; por el contrario, los Oryza silvestre presentan 
color rojo en el pericarpio. El 77% de las accesiones de arroz maleza colombiano 
presenta coloraciones rojizas, de las cuales la tonalidad clara está presente en el 52% de 
estas muestras (Figura 2-5b). Con respecto a las zonas productoras de arroz en 
Colombia, en todas se encuentran accesiones de arroz maleza con pericarpio blanco 
(22% en promedio), las zonas Bajo Cauca y Costa Norte son las únicas que presentan 
tonalidades oscuras en el pericarpio rojo (Figura 2-5c). El 100% del arroz maleza tipo 
aus presenta coloraciones rojas; por el contrario, las malezas tipo índica y mezcla 
presentan coloraciones blancas (33% y 11% respectivamente) (Figura 2-5d). 
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Figura 2-5. Fenotipo del color del pericarpio a. Porcentaje de individuos de arroces silvestre, arroz 
maleza y variedades locales y comerciales de Colombia con coloraciones blancas y rojas. b. 
Porcentaje de accesiones de arroz maleza con fenotipo rojo de acuerdo a la intensidad del color. 
c. Porcentaje de acciones de arroz maleza con fenotipo rojo e intensidad del color según zona 
geográfica. d. Porcentaje de accesiones de arroz maleza de acuerdo a su ancestría con 
coloraciones blancas y rojas. 
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Los análisis del locus Rc se realizaron en 95 accesiones (70 arroces malezas, 5 
variedades comerciales, 10 variedades locales, 4 O. glumaepatula, 2 O. grandiglumis, 2 
O. alta y 2 O. latifolia), se lograron secuenciar 421 pb abarcando el séptimo exón del gen. 
Los resultados mostraron que en todas las accesiones con pericarpio blanco (malezas y 
cultivos) se encontró la deleción de 14-bp presentes en el exón 7, responsable de la 
pérdida de color. Igualmente, se encontró una mutación no sinónima (A/G) 217 pares de 
bases aguas arriba de la deleción original ubicada igualmente dentro del mismo exón, la 
cual no está asociada con la coloración del pericarpio. En cuanto a las accesiones con 
pericarpio rojo, el  87% de las malezas que tienen esta coloración y las accesiones de O. 
glumaepatula, presentan el genotipo silvestre (no deleción), independientemente de sus 
orígenes aus, índica o mezclados índica-aus; sin embargo, una accesión de arroz maleza 
presenta la mutación (A/G) ubicada aguas arriba presentando la no deleción de 14-bp. El 
13% restante de arroces malezas (principalmente de origen índica) y los silvestres 
tetraploides ostentan la mutación causal de la pérdida de color presentando pericarpio 
rojo (Figura 2-6 y Figura 2-7, Anexo L). Igualmente, ninguna de las dos reversiones 
mutacionales que se han reportado en granos con pericarpio rojo (Brooks et al., 2008; 
Lee et al., 2009), se encontraron en las accesiones evaluadas. 
 
 
Figura 2-6. Alineación de la secuencia parcial de la región reguladora del gen Rc para Oryzas 
silvestres tetraploides (O. grandiglumis, O. alta y O. latifolia), silvestre diploide (O. glumaepatula), 
arroz maleza, variedades comerciales y locales de Colombia. 
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Figura 2-7. Árbol filogenético para 96 secuencias. El primer anillo interior representa las etiquetas 
de las accesiones de acuerdo a los diferentes tipos de arroz. El segundo anillo representa el 
fenotipo del color del pericarpio. El tercer anillo representa la mutación de 14-bp asociada a la 
pérdida de color. El anillo externo representa la clasificación del arroz maleza de acuerdo a su 
ancestría. 
2.5 Discusión 
2.5.1 Desgrane – sh4 
Uno de los mecanismos más relevantes en la dispersión de semillas es el desgrane, 
ayudando en la distribución y sobrevivencia de las especies (Delouche et al., 2007). Las 
malezas colombianas mostraron alto desgrane de semillas, caracterizado por requerir 
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menor fuerza para separar los granos de la panícula en comparación con las variedades 
de cultivo, al igual que una alta variabilidad fenotípica en este rasgo, resultados que 
coinciden con lo reportado en estudios anteriores (Markus, Merotto Jr, Nunes, & Dalazen, 
2013; Nunes, Delatorre, & Merotto Jr., 2014; Nunes, Markus, Delatorre, & Jr, 2014; 
Thurber et al., 2010). Aunque esta característica es determinante en el arroz maleza, 
existe una amplia variabilidad en el momento e intensidad del desgrane entre diferentes 
fenotipos y ecotipos (Delouche et al., 2007). Esto evidencia la importancia de esta 
característica en la dispersión y permanencia de la especie en los campos cultivados 
debido a un aumento en el banco de semillas. Con respecto a esta característica y el 
origen del arroz maleza, en las malezas colombianas se puede observar que las tipo-
índica son menos desgranadoras requiriendo mayor RTR y las malezas mezcladas 
índica-aus presentan mayor desgrane. Resultados similares se encontraron en las 
malezas surasiáticas, donde las malezas tipo-índica presentan menor desgrane (mayor 
RTR) comparada con las tipo-aus o tipo-silvestre (Huang et al., 2017). Resultados 
contradictorios son reportados para las malezas estadounidenses, debido a que las 
malezas SH (origen índica) presentan mayor desgrane comparado con las BHA (origen 
aus) (Thurber, Jia, Jia, & Caicedo, 2013). 
 
Los resultados de secuenciación del gen sh4 del presente estudio coinciden con los 
resultados de las malezas y cultivares de Estados Unidos (Thurber et al., 2010), Japón 
(Akasaka, Konishi, Izawa, & Ushiki, 2011), Asia (Y. Zhu, Ellstrand, & Lu, 2012) e Italia 
(Grimm, 2014), donde todas las accesiones comparten la mutación causal de no 
desgrane, a pesar de que las malezas presentaron fenotipo desgranador, teniendo 
presente que en todos estos grupos de malezas se ha demostrado que descienden de 
cultivos al igual que el arroz maleza colombiano, y esta mutación está fijada en todo el 
arroz cultivado. En contraste con las investigaciones anteriormente mencionadas, en el 
sur de Brasil este gen no presenta importancia en el desgrane, debido a que tanto el 
arroz maleza como el arroz cultivado presentan ausencia de la mutación G/T (Markus, 
Merotto Jr, et al., 2013), así mismo la expresión relativa del gen no mostró relación 
directa con el nivel de desgrane, debido a que fenotipos contrastantes presentaron 
expresiones similares (Markus, Merotto Jr, et al., 2013; Nunes, Delatorre, et al., 2014).  
 
Existen cuatro genes caracterizados asociados a esta característica de desgrane: qSH1 
(Konishi et al., 2006), sh4 (C. Li et al., 2006), OsCPL1 (Ji et al., 2010) y SHAT1 (Zhou et 
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al., 2012), de los cuales en el presente estudio solo se estudió el gen sh4 debido a que 
se considera el gen más significativo que se ha seleccionado durante la domesticación. 
Este regula la formación y función de la zona de abscisión de la que un grano maduro se 
separa del pedículo, explicando aproximadamente el 69% de la variación fenotípica entre 
una variedad índica tradicional y el progenitor silvestre Oryza nivara (C. Li et al., 2006). 
Sin embargo, qSH1 no es tan importante como sh4 debido a que éste no está presente 
en todos los cultivares como lo está sh4 (Sang & Ge, 2013; Lin-bin Zhang et al., 2009) y 
este gen puede estar implicado en el mantenimiento de la expresión de los genes sh4 y 
SHAT1 (Zhou et al., 2012). Por su parte, Grimm (2014) evaluó los genes qSH1, SHAT1 y 
sh4 en el arroz maleza y cultivares italianos, sin encontrar diferencias entre las 
accesiones, debido a que todas compartieron la secuencia del cultivar japónica, 
concluyendo que estos genes no afectan la habilidad de desgranar en el arroz maleza. 
Igualmente, en estudios realizados en el sur de Brasil (Nunes, Markus, et al., 2014), 
Japón (Akasaka et al., 2011) y el sur de los Estados Unidos (Thurber et al., 2013), el gen 
qSH1 no está relacionado con la presencia de desgrane en las semillas de arroz maleza. 
 
El gen sh4 no es suficiente para explicar el fenotipo desgranador del arroz maleza, esto 
puede ser explicado a partir de diferentes puntos de vista. Thurber et al., (2010), comenta 
que la mutación presente en el arroz domesticado no es suficiente para reducir el 
desgrane en las poblaciones de malezas y que podrían existir loci mayores no 
identificados dentro de Oryza, o numerosos loci con efecto pequeño difíciles de detectar. 
Zhu y colaboradores argumentan que pueden existir genes no identificados que jugaron 
un papel importante en la domesticación del arroz y que el locus sh4 tiene papel menor 
en los procesos evolutivos de la característica de desgrane debido a que la presencia o 
ausencia del alelo silvestre no afecta el fenotipo desgranador en el arroz maleza o 
silvestre (Y. Zhu et al., 2012). Subudhi et al., (2013), explican la no participación de pocos 
genes involucrados en este rasgo, sino un control genético complejo con la participación 
de QTL mayores y menores cuya expresión fue modulada por epistasis y antecedentes 
genéticos. Por su parte, estudios de QTL en las malezas estadounidenses con los 
mismos ancestros sugieren diferentes mecanismos genéticos en la aparición del rasgo 
en las dos poblaciones de malezas, estas investigaciones mostraron que en las malezas 
tipo-índica (grupo SH) un gen de efecto mayor puede explicar el desgrane para estas 
poblaciones, por el contrario en las malezas tipo-aus (grupo BHA) son varios genes de 
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efectos pequeños los que están participando en este rasgo (Qi et al., 2015; Thurber et al., 
2013) 
 
Estos resultados soportan la evidencia del origen del arroz maleza a partir de variedades 
domesticadas. Tanto cultivares indica como japónica tienen el mismo alelo sh4 de no-
desgrane (Callaway, 2014; Lin-bin Zhang et al., 2009), el cual se dio en etapas 
tempranas del proceso de domesticación del arroz (C. Li et al., 2006; Lin-bin Zhang et al., 
2009). Sin embargo, diferentes estudios muestran que las subespecies de arroz se 
domesticaron independientemente, indica en India/Indochina y japónica en el sur de 
China (Civáň et al., 2015; Londo et al., 2006; Sang & Ge, 2007; D. A. Vaughan et al., 
2003). Sang & Ge (2007) y Sang & Ge (2013) proponen dos modelos para explicar este 
fenómeno. El primer modelo llamado “snow-balling model o modelo de bola de nieve”, 
considera que el cultivar más temprano de arroz fue domesticado en una sola región 
acumulando la mayoría de genes de domesticación incluyendo el sh4. Luego de su 
dispersión y cultivo en otras regiones de Asia, se hibridó (introgresión) con poblaciones 
locales de O. rufipogon y O. nivara, y estos híbridos dieron lugar a los cultivares 
modernos de indica y japónica. El segundo modelo llamado “modelo de combinación o 
combination model", considera múltiples orígenes del arroz cultivado a partir de 
poblaciones silvestres divergentes, implicando un único origen del alelo sh4. 
Posteriormente, hibridaciones entre cultivares semi-domesticados (con y sin alelo sh4), 
fijaron esta característica. Estos modelos sugirieron que la mutación sh4 surgió primero 
en un ancestro de arroz japónica y luego se encontró en indica. Mismo patrón se 
encontró en el gen Rc responsable de la pérdida de coloración del pericarpio, común 
tanto en indica como en japónica (Callaway, 2014; Briana L Gross & Zhao, 2014). 
2.5.2 Pigmentación - Rc 
Las proantocianidinas responsables de la coloración del pericarpio, al parecer juegan un 
papel importante en la latencia de las semillas y en la protección contra bacterias y 
hongos del suelo. En el arroz maleza, la latencia es un característica importante, ya que 
permite que las semillas perduren por largos periodos de tiempo, garantizando la 
permanencia de la especie (Grimm, 2014). De acuerdo a este mismo autor, la fijación del 
color rojo en las semillas es contraproducente, debido a que el pericarpio blanco sería un 
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mejor mímico del cultivo, protegiéndolo de la diferenciación en campo por los 
agricultores.  
 
La mayoría de las accesiones de arroz maleza colombiano (77%) presentan coloraciones 
rojizas en el pericarpio, siendo la principal característica de semilla asociada al arroz 
maleza en todo mundo (Ziska et al., 2015). Estos resultados coinciden con los reportes 
del arroz maleza en Malasia, en el cual el 83% de las accesiones presentan pericarpio 
rojo y el 17% blanco (Cui et al., 2016), en el noreste de Tailandia, donde el 54% de las 
accesiones mostraron coloraciones rojas o rojas claras y el 43% presentó color blanco en 
el pericarpio (Prathepha, 2009b) y en los Estados Unidos, con 98% de presencia de 
coloraciones rojas en las accesiones de arroz maleza (Briana L. Gross et al., 2010). 
Resultados congruentes con la propuesta realizada por la FAO, en la cual no es 
apropiado el término “arroz rojo” debido a que existen variedades de arroz cultivado con 
pericarpio rojo, y, adicionalmente, no todas los biotipos de arroz maleza presentan esta 
coloración e igualmente interfieren con el cultivo (FAO, 1999). En estudios anteriores, la 
participación de pericarpio blanco en el arroz maleza es menor que en el presente 
estudio (23%), por ejemplo, En Costa Rica e India se reportó el 8% de accesiones con 
color blanco (Arrieta-Espinoza et al., 2005; Rathore, Singh, Kumar, & Chauhan, 2016), en 
la región nororiental de Colombia, sólo el 4% de las accesiones presentaron este color 
(Canal et al., 2009). Estas coloraciones rojizas en el pericarpio están presentes en todos 
los tipos de arroz maleza colombiano, aus, índica y mezclados. El estudio realizado en el 
sur de Asia, reporta para todos los grupos de arroz maleza pericarpio rojo, con mayor 
participación en los tipo aus y silvestres (Huang et al., 2017).  
 
Los presentes resultados de la secuenciación del gen, están de acuerdo con estudios 
anteriores los cuales muestran que coloraciones blancas en el grano están asociadas 
con la deleción de 14 bp (Furukawa et al., 2007; Sweeney et al., 2007). Igualmente, los 
resultados de arroz maleza con pericarpio rojo y presencia de la deleción coincide con 
estudios realizados en Tailandia (Prathepha, 2009a), Estados Unidos (B L Gross, Steffen, 
& Olsen, 2010), China (L. Li et al., 2017; X. Li et al., 2014), Italia (Grimm, 2014) y Malasia 
(Cui et al., 2016), así mismo concuerda con el genotipo de O. glumaepatula (Cui et al., 
2016; B L Gross et al., 2010; X. Li et al., 2014). Estos resultados muestran que el arroz 
maleza alrededor del mundo presenta el alelo silvestre funcional, lo cual puede reflejar 
selección para mantener esta característica debido a su relación con la latencia de las 
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semillas (L. Li et al., 2017), debido a que Rc controla pigmentación del pericarpio y 
latencia. Este gen pleiotrópico promueve la expresión de genes claves para la biosíntesis 
de ácido abscísico, resultando en un aumento en la acumulación de esta hormona 
inductora de latencia; igualmente activa una red conservada de ocho genes relacionados 
con la biosíntesis de flavonoides para producir los pigmentos del pericarpio (Gu et al., 
2011). 
 
La latencia de semillas es una característica importante en el estudio de las malezas, 
debido a que contribuye a la persistencia de las especies en ambientes impredecibles, 
igualmente su estudio es clave en los modelos de dinámica de las malezas porque 
involucra el número de semillas que pueden emerger y el momento de aparición en los 
campos (Gardarin & Colbach, 2015). En cuanto al arroz maleza, este es uno de los 
mecanismos que hace que sea una maleza de importancia económica en el cultivo del 
arroz, debido a que permite a las semillas permanecer viables en el suelo, presentando 
una germinación y emergencia escalonada que dificulta su control, principalmente 
después de la emergencia del cultivo (Markus, Merotto, Meneguzzi, & Kupas, 2013) 
 
Para las accesiones de arroz maleza y silvestres tetraploides, que presentan el alelo rc y 
fenotipo rojo, no se encontraron las demás mutaciones conocidas para el gen asociadas 
a la reversión en coloración del pericarpio, tales como Rc-r (Lee et al., 2009) y Rc-g 
(Brooks et al., 2008), las cuales corresponden a la deleción de 1-bp encontrada 20 bp y 
44 bp aguas arriba respectivamente. Cabe resaltar que estas especies silvestres (O. 
latifolia, O. alta y O. grandiglumis) no han sido estudiadas para esta característica de 







3. Fenotipificación de poblaciones de arroz 
maleza colombiano 
3.1 Resumen 
El arroz maleza es considerado una de las principales malezas en cultivos de arroz, 
teniendo grandes impactos tanto en el rendimiento como en la calidad del arroz, estando 
distribuida en todo el mundo tanto en sistemas bajo riego como secanos. Debido a que 
existe una gran diversidad morfológica de poblaciones de arroz maleza, el presente 
estudio tuvo como objetivos (i) establecer las variaciones en diferentes caracteres 
morfológicos para el arroz maleza colectado en las cinco zonas productores de Colombia 
y compararlas con las variedades comerciales y locales sembradas en el país, (ii) 
determinar la asociación entre los morfotipos de arroz de maleza y las zonas arroceras, y 
(iii) comprobar la asociación entre grupos morfológicos y genéticos. Se realizó un 
muestreo en las diferentes zonas productoras en Colombia, colectando un total de 387 
muestras de arroz maleza, de las cuales se seleccionaron 71 accesiones 
morfológicamente diferentes. Igualmente se trabajó con 10 variedades locales y cinco 
comerciales, para un total de 86 accesiones. Se evaluaron 27 características fenotípicas 
según descriptores para arroces silvestres y cultivados, descriptores tanto morfológicos 
de semillas como de planta. Las poblaciones de cultivo presentan algunas características 
similares a las poblaciones de arroz maleza; sin embargo, existen características únicas 
para cada grupo. El análisis de conglomerados bietápicos arrojó cuatro agrupaciones 
para el arroz maleza colombiano, mostrando que la coloración de las aristas, la 
coloración del apículo, largo y presencia de la arista son los predictores más importantes.  
3.2 Introducción 
El cultivo de arroz es la principal fuente de ingesta calórica en la población humana, 
contribuyendo aproximadamente con el 21% de las calorías per cápita a nivel mundial y 
el 27% de las calorías per cápita en países en desarrollo (Awika, 2011). Para el 2014, en 
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el mundo se sembraron 162,7 millones de hectáreas con una producción de 741,5 
millones de toneladas métricas de arroz paddy, siendo China e India los principales 
productores, con una participación del 28,1% y 21,2% respectivamente. En Suramérica, 
Brasil es el principal productor (participación mundial del 1,6%), seguido por Perú (0,4%) 
y Colombia (0,3%) (FAOSTAT, 2017). 
 
En Colombia, este cultivo es el octavo producto agrícola en extensión y para el año 2016 
se cultivaron 570.802 hectáreas, con una producción de 2.971.975 toneladas en paddy 
verde (arroz cáscara). Las siembras se realizan en 23 departamentos y 211 municipios 
del país, distribuidos en cinco zonas productoras: zonas Llanos con una participación del 
45,3%, Centro con el 26,5% del área sembrada, Bajo Cauca 15,9%, Santanderes con 
7,1% y zona Costa Norte con una participación en área del 5,3% (DANE & FEDEARROZ, 
2017).  
 
En cualquier sistema de producción de arroz las malezas son una de las principales 
limitaciones biológicas para la producción. Las malezas más frecuentes en los cultivos de 
arroz alrededor del mundo durante los últimos 30 años son las especies de Echinochloa 
(E. crus-galli y E. colona principalmente) y el arroz maleza, siendo esta última un 
complejo de especies de Oryza, híbridos y biotipos no muy bien definidas 
taxonómicamente (Kraehmer et al., 2016). El arroz maleza presenta grandes impactos 
tanto en el rendimiento como en la calidad del arroz, estando distribuida en todo el 
mundo bajo los diferentes sistemas de siembra de riego y secano. 
 
Esta maleza comparte diferentes características con otras malezas perjudiciales que les 
permite ser exitosas, tales como: (1) adaptación a las prácticas del cultivo y a las 
condiciones medioambientales óptimas de los cultivos, (2) sincronía del ciclo biológico 
con el cultivo, (3) alta producción de semillas con desgrane fácil y precoz que permite la 
infestación en los campos de cultivo, (4) latencia prolongada la cual permite germinación 
escalonada, y (5) rápida emergencia de las plántulas que conlleva a estados vegetativos 
vigorosos y competitivos (Delouche et al., 2007). 
 
Igualmente presenta características únicas como maleza que contribuyen en la 
importancia, complejidad y dificultad en el control del arroz maleza: (1) fenología y 
morfología similares al arroz cultivado en etapas tempranas de desarrollo imposibilitando 
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el reconocimiento, (2) algunos ecotipos son similares morfológicamente a las variedades 
cultivadas en etapas reproductivas (semillas), incrementando su distribución en campos 
cultivados, (3) debido a que las especies son con-específicas, imposibilita el uso de 
herbicidas selectivos, ampliamente usados para otras problemáticas de malezas, y (4) 
algunos granos de arroz maleza son difíciles de diferenciar en procesos de poscosecha, 
disminuyendo el grado y valor de comercialización del grano cuando hay contaminación 
de la maleza; igualmente, estos granos no tienen alta calidad molinera por lo cual la 
rotura de granos reduce el rendimiento y el grado molinero del arroz comercial. De este 
modo, las pérdidas causadas por el arroz maleza no solo afectan los costos de 
producción sino que afecta las operaciones de molinería del producto final (Delouche et 
al., 2007) 
 
En Colombia, los principales estudios que se han realizado en el arroz maleza datan de 
la década del 90, mostrando la importancia de esta especie en el cultivo de arroz. Estos 
estudios se enfocaron en descripciones morfológicas, banco de semillas, competencia y 
daños económicos. Se evidenció la presencia de hasta 2.318.000 semillas espontáneas 
de arroz maleza por hectárea, a tan solo 10 cm de la superficie del suelo (Gómez de 
Barreda, Carrero, Del Busto, & Briendicho, 1999). Montealegre & Vargas (1989) 
identificaron pérdidas en el cultivo de arroz del 20% con presencia de 5 plantas/m2 de 
arroz maleza, y pérdidas del 57% con 20 plantas/m2. Por su parte, Linares (1996) reportó 
pérdidas del 20% en la variedad Orizica1 con una densidad de maleza de 75 plantas/m2. 
En Colombia, se estima que el 20% del área sembrada presenta problemas con arroz 
maleza y el 50% está altamente infestada (Montealegre & Vargas, 1992a); para el año 
1991 el área sembrada en Saldaña ubicado en la zona centro arrocera (Tolima, 
Colombia) y con una participación del 2,73% del área arrocera del país (FEDEARROZ, 
2008), alcanzó niveles de infestación de 75 a 80% por esta maleza.  
 
En cuanto a estudios de caracterización morfológica de poblaciones de arroz maleza en 
Colombia, éstos se han llevado a cabo en regiones específicas del país tales como los 
departamentos de Huila y Tolima (Montealegre & Clavijo, 1991; Vásquez et al., 2002) y 
Norte de Santander (Canal et al., 2009). En Huila y Tolima, se identificaron 65 biotipos de 
arroz maleza basados en la coloración de la arista, apículo, glumas y pericarpio; 
igualmente se determinó que los mejores parámetros morfológicos para la 
caracterización de esta maleza son el color y el largo y ancho del grano (Vásquez et al., 
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2002). Por su parte, en el distrito de riego del rio Zulia en el departamento de Norte de 
Santander, se encontró una alta variabilidad fenotípica para caracteres morfológicos 
vegetativos (hábito de crecimiento, macollamiento, acame) y reproductivos (desgrane, 
excersión (emergencia) predominante de la panícula, longitud y densidad de la panícula, 
altura de la planta, días a floración, forma y dimensiones de los granos, 
presencia/ausencia de arista y color de la lema-pálea y pericarpio) (Canal et al., 2009). 
 
Aunque existen investigaciones más recientes como las descritas anteriormente, la 
clasificación realizada por Montealegre y Clavijo (1991) es la más reconocida y utilizada 
en todo el país por agricultores y agrónomos del sector arrocero, la cual fue realizada en 
el distrito de riego UsoSaldaña en el departamento del Tolima. Estos autores reportan 16 
ecotipos según características fenotípicas de semilla distribuidos en cuatro grupos: grupo 
“varietales” que se caracterizan porque las semillas se asemejan a las del arroz cultivado 
en tamaño del grano y coloración de las glumas, presentando principalmente pericarpio 
rojo. El grupo de los “pipones” presenta granos anchos con longitud variable (corto, 
intermedio o largo), abultamiento en la parte media, glumas de color pajizo, pericarpio 
rojo y mayor porcentaje de desgrane. La principal característica del tercer grupo 
“mechudos” es la presencia de granos con arista muy larga, granos largos y aplanados, 
las glumas presentan diferentes coloraciones tales como pajizo, café y negro. El cuarto 
grupo son los “rayones” y se diferencian por la presencia de dos colores en las glumas 
(pajizo y café) en forma moteada y no son aristadas (Montealegre & Clavijo, 1991).  
 
Debido a que existe una gran diversidad morfológica de poblaciones de arroz maleza 
evaluada en zonas particulares de la producción arrocera en Colombia, el presente 
estudio tuvo como objetivos (i) establecer las variaciones en diferentes caracteres 
morfológicos para el arroz maleza colectadas en las cinco zonas productoras de 
Colombia y compararlas con las variedades comerciales y locales sembradas en el país, 
(ii) determinar la asociación entre los morfotipos de arroz de maleza y las zonas 
arroceras, y (iii) comprobar la asociación entre grupos morfológicos y grupos genéticos. 
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3.3 Materiales y métodos 
3.3.1 Material vegetal 
El trabajo experimental se realizó en el municipio de Espinal, Tolima, entre los meses de 
octubre del 2016 y abril del 2017. Se realizó un muestreo en las diferentes zonas 
productoras en Colombia, visitando 8 departamentos y 15 municipios arroceros, 
colectando un total de 387 muestras de arroz maleza, de las cuales se seleccionaron 71 
accesiones morfológicamente diferentes (14 de la zona Centro, 16 de la zona Llanos, 18 
de la zona Bajo Cauca, 11 de la zona Costa Norte y 12 de la zona Santanderes), 10 
fueron variedades locales (llamados “criollos”) y cinco variedades comerciales (Cica 9, 
F2000, F50, F60 y Orizica 1), para un total de 86 accesiones. Las semillas de malezas se 
sometieron a tratamientos para ruptura de latencia con exposición a 50°C por 12 horas 
(los materiales que no germinaron bajo este tratamiento se mantuvieron a 50°C por 72 
horas). Se sembraron cinco semillas por matera, todas provenientes de una única 
panícula correspondiente a una accesión colectada. Después del establecimiento de las 
plantas (2 a 3 semanas), se dejó una planta por matera para la medición de 
características morfológicas. Se incluyeron cuatro repeticiones para cada accesión y las 
materas tuvieron un arreglo espacial completamente al azar. Por pérdidas durante el 
desarrollo del experimento, once accesiones no se utilizaron. Todas las prácticas de 
manejo, incluyendo la aplicación de fertilizantes y control fitosanitario, siguieron las 
recomendaciones de la Federación Nacional de Arroceros (FEDEARROZ). Las panículas 
fueron cubiertas por bolsas de malla de nylon antes de que las semillas maduraran para 
evitar la pérdida de semillas debido al desgrane. 
3.3.2 Caracterización morfológica 
Se evaluaron 27 características fenotípicas según descriptores para arroces silvestres y 
cultivados (Oryza spp.) (Bioversity International, IRRI, & WARDA, 2007; Muñoz, Giraldo, 
& de Soto, 1993). Se tuvieron en cuenta los siguientes descriptores de semilla tanto para 
el arroz maleza y cultivo: coloración de las glumas, aristas, apículo y pericarpio, 
presencia y tamaño de las aristas, largo y ancho del grano (con y sin glumas), relación 
largo/ancho del grano con glumas, peso de 100 granos y desgrane. Los descriptores 
morfológicos y fenológicos de planta fueron: disposición, área foliar, longitud y ancho de 
la hoja bandera, coloración de la base del tallo, altura de planta hasta el nudo ciliar, altura 
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de planta hasta la panícula, número y disposición de las macollas, hábito predominante 
de crecimiento, días a inicio de macollamiento, días a floración, número de panículas y 
longitud de la panícula (Tabla 3-1). Las medidas del tamaño de granos se realizaron 
mediante el procesamiento de imágenes con el software SmartGrain (Tanabata, Shibaya, 
Hori, Ebana, & Yano, 2012). El desgrane se evaluó usando un calibrador de fuerza digital 
(Imada, Northbrook, IL), midiendo la cantidad de peso que una semilla puede soportar 
antes de liberarse del pedicelo en la capa de abscisión (Thurber et al., 2010). El área 
foliar se evaluó a partir del largo y ancho de la hoja bandera, aplicando un factor de 
corrección de 0,75 (Yoshida, Forno, Cock, & Gomez, 1976). 
 
Tabla 3-1. Características fenotípicas usadas para la evaluación de las poblaciones colombianas 




Característica morfológica/fenotípica y descripción 
C_num Vegetativo 
Número de macollas: cuantitativa, medidas repetidas en el 
tiempo, contando semanalmente la cantidad de macollas 
presentes, se registró el mayor número de macollas por planta. 
dtot Vegetativo 
Días a macollamiento: cuantitativa, registrando la fecha de 
aparición de la primera macolla. 
C_hab Vegetativo 
Hábito predominante de crecimiento: cuantitativa, tomando el 
ángulo medio estimado de apertura de la planta. 
C_col Vegetativo 
Coloración en la base del tallo: cualitativa, presencia de 
antocianinas en la base del tallo, registrando la intensidad de la 
coloración (verde, morado claro u oscuro). 
dtof Floración 
Días a floración: cuantitativa, registrando la fecha de emergencia 
del 50% de la panícula principal. 
FL_att Floración 
Disposición de la hoja bandera: cualitativa, tomando el ángulo 
formado entre la hoja bandera y la prolongación vertical del 
péndulo floral en el tallo más alto de la planta (semierecta, 
intermedia, horizontal y descendente). 
FL_len Floración 
Largo de la hoja bandera: cuantitativa, medida realizada en tres 
hojas por planta, expresada en centímetros (cm). 
FL_wi Floración 
Ancho de la hoja bandera: cuantitativa, medida realizada en tres 
hojas por planta, expresada en centímetros (cm). 
FL_la Floración 
Área foliar de la hoja bandera: cuantitativa, medida realizada a 
partir de largo y ancho (Área foliar = K  (0,75) × largo × ancho), 
expresada en centímetros cuadrados (cm2). 
P_len Floración 
Altura de la planta: cuantitativa, tomada desde la base del tallo 
hasta el ápice de la panícula del tallo más alto de la planta, 
expresada en centímetros (cm). 
C_len Floración 
Altura al nudo ciliar: cuantitativa, tomada desde la base del tallo 
hasta el último nudo excluyendo la panícula, expresada en 
centímetros (cm). 
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Característica morfológica/fenotípica y descripción 
C_att Floración 
Disposición de las macollas: cualitativa, observación de la 
apertura de la planta (cerrada, semiabierta y abierta). 
Pan_n Cosecha 
Número de panículas: cuantitativa, contando las panículas 
presentes en el momento de cosecha de la panícula principal. 
Pan_l Cosecha 
Longitud de la panícula: cuantitativa, tomada desde la base 
nudo ciliar hasta el ápice de la misma, medida realizada en tres 
panículas por planta, expresada en centímetros (cm). 
RTR Cosecha 
Desgrane: cuantitativa, medida realizada 30 a 35 días después 
de floración, el nivel de desgrane se determinó por la Resistencia 
a la Tensión de Ruptura (RTR), promediando la fuerza de 10 
semillas por panícula, expresada en gramo fuerza (gf). 
Aw_p Cosecha Presencia de aristas: cualitativa (presente y ausente). 
Aw_l Cosecha 
Longitud de las aristas: cuantitativa, tomando las cinco aristas 
más largas de la panícula evaluada, expresada en centímetros 
(cm). 
Aw_c Cosecha 
Coloración de la arista: cualitativa (negro, pajizo, rojo y 
morado). 
Ap_c Cosecha 
Coloración del apículo: cualitativa (negro, pajizo, rojo y 
morado). 
Hul_c Cosecha Coloración de las glumas: cualitativa (café, negro y pajizo). 
Per_c Cosecha Coloración del pericarpio: cualitativa (rojo y blanco). 
Gr_lenH Cosecha 
Largo del grano con glumas: cuantitativa, medida realizada en 
diez granos, software SmartGrain, expresada en milímetros (mm). 
Gr_wiH Cosecha 
Ancho del grano con glumas: cuantitativa, medida realizada en 
diez granos, software SmartGrain, expresada en milímetros (mm). 
Rate Cosecha 
Relación largo/ancho: cuantitativa, medida realizada a los 
granos con glumas. 
Gr_len Cosecha 
Largo del grano sin glumas: cuantitativa, medida realizada en 
diez granos, software SmartGrain, expresada en milímetros (mm). 
Gr_wi Cosecha 
Ancho del grano sin glumas: cuantitativa, medida realizada en 
diez granos, software SmartGrain, expresada en milímetros (mm). 
Gr_we Cosecha Peso de 100 granos: cuantitativa, expresada en gramos (g). 
 
3.3.3 Análisis de datos 
Para el análisis estadístico se asignaron las accesiones a subgrupos de acuerdo al tipo 
de Oryza (clasificación de maleza, cultivo local y comercial), a los grupos genéticos que 
corresponden a la clasificación del arroz maleza colombiano de acuerdo a sus ancestros 
(tipo-aus (3 individuos), tipo-índica (33) y mezcladas índica-aus (24)) y a la coloración de 
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las glumas. La agrupación de acuerdo a la coloración de las glumas se realizó debido a 
que esta variable presentó mayor variabilidad con respecto a la presencia de aristas. 
Estas dos características han sido usadas para la fenotipificación del arroz maleza en 
estudios previos, el cual se agrupa según la presencia de aristas (Fogliatto et al., 2012; 
Grimm et al., 2013), la coloración de las glumas (Arrieta-Espinoza et al., 2005; Vinod K 
Shivrain et al., 2010) o la combinación de los dos parámetros (Song et al., 2014; Sudianto 
et al., 2016). 
 
Para las tres agrupaciones o factores de clasificación de las poblaciones colombianas 
(tipo de Oryza, grupo genético y color de glumas), se realizó un análisis univariante bajo 
los procedimientos de modelos lineales generales (GLM) para las variables continuas 
(cuantitativas) usando del paquete estadístico SPSS versión 23. Se realizaron los 
supuestos de normalidad para todas las variables, con pequeños desvíos para algunas; 
sin embargo, el análisis de varianza es robusto para desviaciones moderadas de la 
normalidad (Lindman, 1992). La comparación de medias dentro de cada grupo se realizó 
mediante la prueba de Tukey a p<0,05.  
 
Para todas las 25 variables evaluadas (continuas y categóricas) se realizó un análisis de 
conglomerados en dos fases o bietápico con el software SPSS, las agrupaciones se 
basaron en el Criterio Bayesiano de Schwarz (BIC). Este análisis permite inferir las 
agrupaciones presentes en un conjunto de datos, generando criterios de información, 
frecuencias de los conglomerados, estadísticos descriptivos por conglomerado y gráficos 
de importancia de las variables (Rubio-Hurtado & Vilà-baños, 2016). Para mejorar la 
calidad del conglomerado se eliminaron las 13 variables que presentaron una importancia 
menor a 0,05 y que no contribuyen a las diferencias entre grupos, las cuales fueron: 
largo, ancho, área foliar y disposición de la hoja bandera, hábito predominante de 
crecimiento, altura de la planta y altura al nudo ciliar, días a floración, longitud y número 
de panículas, número y disposición de macollas, y desgrane. 
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3.4 Resultados 
3.4.1 Tipos de Oryza 
Las variedades comerciales y locales colombianas presentan algunas características 
similares a las poblaciones de arroz maleza encontradas; sin embargo existen 
características únicas para cada grupo. Las variedades locales se diferencian 
estadísticamente (p<0.05) de las variedades comerciales y el arroz maleza en presentar 
menor número de macollas, menor ángulo de apertura teniendo un hábito predominante 
de crecimiento semierecto (Muñoz et al., 1993), menor número de panículas y hoja 
bandera más ancha lo que conlleva a que presente una mayor área foliar (Tabla 3-2). 
Por su parte, las variedades comerciales presentan hoja bandera más larga y angosta, 
aunque no presenta diferencias significativas con el arroz maleza en cuanto al área foliar 
de la hoja bandera, menor altura de planta total y altura al nudo ciliar, menor ancho del 
grano con y sin glumas (Tabla 3-2); igualmente, la coloración de la base del tallo es 
verde, las glumas y el apículo son color pajizo, no presentan aristas y el pericarpio es 
blanco en el 100% de las acciones evaluadas (Figura 3-1).  
 
Finalmente, el arroz maleza se diferencia de las variedades comerciales y locales en 
cuanto a tamaño del grano relacionado en el largo con y sin glumas y porque éstos 
presentan un menor peso, y en la presencia de arista; aunque las variedades locales 
pueden presentarlas, las malezas tienen una mayor longitud de ésta. Al igual que la 
presencia de desgrane, reflejado en una menor fuerza requerida para retirar los granos 
de la panícula (Tabla 3-2), característica que hace que esta especie sea indeseable en 
los campos comerciales. 
 
Por otra parte, las variedades locales como algunas poblaciones de arroz maleza (35%) 
presentan coloraciones en la base del tallo, características que permitirían su 
reconocimiento en campo en estado vegetativo. Estas dos agrupaciones presentan 
disposición de las macollas principalmente semiabierta en etapa de floración, presencia 
de aristas y diferentes coloraciones tanto en aristas, apículo y glumas. Donde la 
coloración morada en glumas, aristas y apículo es exclusiva de las variedades locales y 
la coloración roja del arroz maleza. El arroz maleza presenta pericarpio rojo en el 71% de 
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las accesiones y pericarpio blanco (29%), diferenciándolo de los criollos los cuales 
presentan únicamente pericarpio blanco (Figura 3-1) 
 
Tabla 3-2. Características morfológicas vegetativas y de semillas de las poblaciones colombianas 













Número de macollas 18 a 7,3 28,1 b 8,5 31,4 b 9,7 0,000 
Días a inicio de macollamiento 34,6 a 8,2 31,3 a 7,5 31,8 a 7,1 0,078 
Hábito de crecimiento (°) 27,1 a 6,2 31,4 b 5,8 32,5 b 6,5 0,000 
Días a floración 114,4 a 10,6 115,8 a 16,3 115,6 a 14 0,889 
Largo de la hoja bandera (cm) 29,1 b 6,4 25,3 a 3,8 29,7 b 6,9 0,018 
Ancho de la hoja bandera (cm) 1,89 b 0,4 1,58 a 0,3 1,56 a 0,3 0,000 
Área foliar de la hoja bandera (cm2) 41,6 b 13,6 30,2 a 8,5 35,1 a 12 0,001 
Altura de la planta (cm) 123,6 b 18,4 93,8 a 8,9 123,2 b 20 0,000 
Altura al nudo ciliar (cm) 92,3 b 19,5 65,5 a 16,2 97,4 b 20 0,000 
Número de panículas (número) 7,6 a 4,2 15,5 b 6,4 18,1 b 8,2 0,000 
Desgrane (gf) 31 b 16,8 25,5 b 10,9 5,44 a 13 0,000 
Largo de las panículas (cm) 23,2 a 2,5 23,3 a 1,6 22,5 a 2,8 0,247 
Largo de la arista (cm) 1,28 b 2,5 0 a 0 2,78 c 2,8 0,000 
Largo del grano con glumas (mm) 9,48 b 0,56 9,7 b 0,66 8,39 a 0,9 0,000 
Ancho de grano con glumas (mm) 3,55 b 0,52 2,67 a 0,22 3,54 b 0,5 0,000 
Relación largo/ancho del grano 2,74 b 0,54 3,65 c 0,39 2,41 a 0,4 0,000 
Largo del grano sin glumas (mm) 7,29 b 0,42 7,34 b 0,35 6,24 a 0,6 0,000 
Ancho de grano sin glumas (mm) 2,92 b 0,4 2,39 a 0,25 3 b 0,4 0,000 
Peso de 100 granos (g) 2,67 b 0,32 2,6 b 0,22 2,27 a 0,4 0,000 
Los valores que comparten la misma letra no son significativamente diferentes según la prueba de Tukey 
(significancia al 5%). DE = desviación estándar 
 
3.4.2 Grupo genético 
Con respecto al análisis estadístico de acuerdo a la ancestría del arroz maleza 
colombiano, no se presentan diferencias significativas para la mayoría de las variables 
morfológicas evaluadas; sólo las variables días a floración, ancho de la hoja bandera, 
número de panículas, desgrane, largo de panículas y aristas, y ancho del grano sin 
glumas presentaron diferencias para estos grupos genéticos (Tabla 3-3). 
 
Capítulo 4 65 
 
 
Figura 3-1. Porcentaje de individuos de arroz maleza, variedades cultivadas y locales para 
diferentes variables categóricas. Abreviaciones: CC, cultivo comercial; LR, variedades locales; 
WR; arroz maleza; ver, verde; mo, morado; mo_dark, morado oscuro; mo_au, aurículas moradas; 
NA, no aplica. 
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Las malezas tipo-aus se diferenciaron estadísticamente de las demás en los días a 
floración, presentando valor intermedio de desgrane, mayor número de días para 
presentar emergencia en el 50% de la panícula principal, y en el tamaño del grano, 
mostrando mayor ancho del grano sin glumas. Por su parte, las malezas tipo-índica 
fueron el grupo genético que presentó menor desgrane (mayor valor de RTR), menor 
tamaño promedio de la arista, diferenciándose de los otros dos grupos (aus y 
mezcladas). Las malezas mezcladas presentaron mayor desgrane, valores intermedios 
de ancho de la hoja bandera y largo de las panículas al compararlas con las malezas 
colombianas tipo-aus y tipo-índica, evidenciando para estas dos variables su condición 
de orígenes mezclados índica-aus (Tabla 3-3). 
 
Tabla 3-3. Características morfológicas vegetativas y de semillas del arroz maleza colombiano 
según se grupo genético 






Número de macollas 35,70 a 2,9 30,6 a 0,9 32 a 1,0 0,183 
Días a inicio de macollamiento 34,30 a 2,1 31,3 a 0,6 32,1 a 0,8 0,351 
Hábito de crecimiento (°) 30,90 a 2,0 32,5 a 0,6 32,7 a 0,7 0,686 
Días a floración 125,80 b 4,1 116,2 a 1,2 113,3 a 1,5 0,012 
Largo de la hoja bandera (cm) 31,20 a 2,1 30,4 a 0,6 28,5 a 0,7 0,105 
Ancho de la hoja bandera (cm) 1,4 a 0,1 1,62 b 0,0 1,48 ab 0,0 0,001 
Área foliar de la hoja bandera (cm2) 33,8 a 3,5 37,4 a 1,0 31,9 a 1,2 0,050 
Altura de la planta (cm) 124,4 a 6,1 123,1 a 1,8 123,1 a 2,2 0,979 
Altura al nudo ciliar (cm) 94,9 a 6,0 91,8 a 1,8 92,9 a 2,1 0,839 
Número de panículas (número) 19,2 ab 2,4 16,4 a 0,7 20,6 b 0,9 0,001 
Desgrane (gf) 3,27 b 3,8 8,41 c 1,1 1,39 a 1,4 0,000 
Largo de las panículas (cm) 20,5 a 0,8 23,3 b 0,2 21,7 ab 0,3 0,000 
Largo de la arista (cm) 5,01 b 0,8 1,94 a 0,2 3,71 b 0,3 0,000 
Largo del grano con glumas (mm) 8,46 a 0,3 8,38 a 0,1 8,39 a 0,1 0,966 
Ancho de grano con glumas (mm) 3,74 a 0,1 3,56 a 0,0 3,49 a 0,1 0,179 
Relación largo/ancho del grano 2,26 a 0,1 2,39 a 0,0 2,45 a 0,0 0,310 
Largo del grano sin glumas (mm) 6,32 a 0,2 6,3 a 0,1 6,15 a 0,1 0,182 
Ancho de grano sin glumas (mm) 3,26 b 0,1 3,05 ab 0,0 2,88 a 0,0 0,000 
Peso de 100 granos (g) 2,29 a 0,1 2,37 a 0,0 2,19 a 0,0 0,050 
Los valores que comparten la misma letra no son significativamente diferentes según la prueba de Tukey 
(significancia al 5%). DE = desviación estándar 
 
Para las principales variables morfológicas de semillas, las malezas tipo-aus se 
caracterizan porque todas las accesiones presentan aristas, coloración negra en glumas, 
apículo y aristas y pericarpio color rojo. Las malezas tipo-índica y mezcla índica-aus, 
comparten estas variables morfológicas variando en la proporción de éstas, presentando 
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tanto ausencia como presencia de aristas, coloraciones rojas, pajizas y negras en aristas 





Figura 3-2. Porcentaje de individuos de arroz maleza según su grupo genético. aus: malezas tipo-
aus; Índica: malezas tipo-índica; Mezcla: malezas mezcladas índica-aus. Abreviaciones: NA, no 
aplica. 
 
68 Genómica evolutiva del arroz maleza colombiano y efectos agronómicos 
 
3.4.3 Clasificación por coloración de las glumas 
De acuerdo a la clasificación por coloración de las glumas en las poblaciones de arroz 
maleza colombiano, la mayoría de los arroces malezas colectados presentan color pajizo 
en las glumas (47%), siendo el más frecuente para la mayoría de las zonas arroceras a 
excepción de Bajo Cauca (Tabla 3-4). El siguiente morfotipo en importancia fue 
coloraciones negras en las glumas (28%), donde la zona Bajo Cauca presentó la mayor 
proporción (40%) y la zona Santanderes la menor (9%).  
 
Tabla 3-4. Distribución y frecuencia de las poblaciones de arroz maleza basados en la coloración 
de las glumas en las cinco zonas productoras de arroz. 
Zona Glumas café Glumas negras Glumas pajizo 
Bajo Cauca 5 33% 6 40% 4 27% 
Centro 3 25% 4 33% 5 42% 
Costa Norte 2 18% 3 27% 6 55% 
Llanos 2 18% 3 27% 6 55% 
Santanderes 3 27% 1 9% 7 64% 
Total 15 25% 17 28% 28 47% 
 
Con respecto al análisis estadístico, no se presentan diferencias significativas para las 
variables días a inicio de macollamiento, días a floración, hábito de crecimiento, largo de 
la hoja bandera, altura de la planta, altura al nudo ciliar y largo de la panícula, aristas y de 
los granos con glumas (Tabla 3-5). Por el contrario, las variables que presentaron 
mayores diferencias para estas agrupaciones fueron ancho y área foliar de la hoja 
bandera y tamaño de los granos sin glumas (largo y ancho). Las poblaciones con glumas 
negras presentan mayor número de macollas, mayor ancho del grano con glumas pero 
menor relación del tamaño del grano. Por su parte, las poblaciones con glumas pajizas 
presentaron menor número de panículas pero mayor fuerza al desgrane. El arroz maleza 
con coloración café en las glumas, sólo se diferenció de las otras agrupaciones en el 
peso de 100 granos, presentando menor valor (Tabla 3-5).  
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Tabla 3-5. Características morfológicas vegetativas y de semillas de las poblaciones colombianas 













Número de macollas 29,6 a 9,6 34,5 b 11,5 30,4 a 8,1 0,008 
Días a inicio de macollamiento 32,6 a  7,7 32,2 a  6,1 31,1 a  7,2 0,379 
Hábito de crecimiento (°) 33,6 a  6,8 33 a  6,1 31,7 a 6,6 0,154 
Días a floración 114,3 a  16 115,7 a  11,9 116,1 a 13,9 0,720 
Largo de la hoja bandera (cm) 29,4 a  6,2 29,3 a  7,2 30 a 7,1 0,709 
Ancho de la hoja bandera (cm) 1,45 a 0,3 1,53 ab 0,26 1,62 b 0,28 0,002 
Área foliar de la hoja bandera (cm2) 32,2 a 11 34 ab 10,5 37 b 12,6 0,035 
Altura de la planta (cm) 122,6 a  18 125,3 a  21,7 122,2 a 20 0,608 
Altura al nudo ciliar (cm) 91,1 a  20 94,4 a  19,2 91,7 a 20 0,612 
Número de panículas (número) 19,4 b 8,7 20,6 b 9,7 16,1 a 6,4 0,001 
Desgrane (gf) 1,64 a 5,6 2,46 a 8,2 9 b 16,5 0,000 
Largo de las panículas (cm) 22,4 a 3,1 21,9 a 2,8 23 a 2,6 0,064 
Largo de la arista (cm) 3,24 a 3 3,05 a 2,6 2,4 a 2,9 0,142 
Largo del grano con glumas (mm) 8,36 a 0,9 8,26 a 0,88 8,48 a 1,01 0,350 
Ancho de grano con glumas (mm) 3,43 a 0,4 3,67 b 0,29 3,53 a 0,53 0,021 
Relación largo/ancho del grano 2,47 b 0,4 2,26 a 0,19 2,47 b 0,52 0,004 
Largo del grano sin glumas (mm) 6,11 a 0,5 6,21 ab 0,55 6,33 c 0,66 0,049 
Ancho de grano sin glumas (mm) 2,87 a 0,3 3,14 c 0,29 2,98 b 0,4 0,000 
Peso de 100 granos (g) 2,13 a 0,4 2,31 b 0,28 2,38 b 0,36 0,000 
Los valores que comparten la misma letra no son significativamente diferentes según la prueba de Tukey 
(significancia al 5%). DE = desviación estándar 
 
3.4.4 Conglomerados 
El análisis de conglomerados bietápicos arrojó cuatro agrupaciones basados en 14 
variables que presentaron una importancia mayor a 0,05 (Figura 3-3), mostrando que la 
coloración de las arista es la variable como predictor más importante (con valor de 1), 
seguido por la coloración del apículo (0,08), largo (con valor de 0,54) y presencia de la 
arista (con valor de 0,48). 
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Figura 3-3. Variables que constituyeron los principales predictores para la definición de los cuatro 
conglomerados de las poblaciones de arroz maleza colombiano. La intensidad del color de las 
barras indica el nivel de importancia. Abreviaciones: Aw_c, coloración de la arista; Ap_c, 
coloración del apículo; Aw_l, longitud de las aristas; Aw_p, presencia de aristas; Hul_c, coloración 
de las glumas; C_col, coloración en la base del tallo; Rate, relación largo/ancho; Gr_lenH, largo 
del grano con glumas; Gr_wiH, ancho del grano con glumas; Gr_we, peso de 100 granos; Gr_len, 
largo del grano sin glumas; Gr_wi, ancho del grano sin glumas; Per_c, coloración del pericarpio; 
dtot, días a macollamiento. 
 
Clúster 1 
Está compuesto por el 32% de las accesiones estudiadas, las cuales no presentan 
aristas (100%), tienen coloración pajizo en el apículo (73,2%) y glumas (43,7%), la base 
del tallo con coloración verde (90,1%), relación largo/ancho del grano de 2,19, promedio 
del largo del grano con glumas de 7,7 cm y ancho de 3,55 cm, peso de 100 granos de 
2,10 g, promedio del largo del grano sin glumas de 5,95 cm y ancho de 3,04 cm, 
pericarpio rojo (63,4%) y media en días a inicio de macollamiento de 29 (Figura 3-4). 
Este grupo prevalece en tres de las cinco zonas arroceras del país, Costa Norte (45% de 
las malezas evaluadas de esta zona), Bajo Cauca (40%) y Centro (33%). Por su parte, 
las malezas asociadas a este clúster de acuerdo a características fenotípicas, pertenecen 
a los grupos genéticos tipo-índica (63%) y mezcladas índica-aus (37%). 
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Figura 3-4. Distribuciones absolutas de las variables que explican los conglomerados de las 
poblaciones de arroz maleza colombiano. Abreviaciones: Aw_c, coloración de la arista; Ap_c, 
coloración del apículo; Aw_l, longitud de las aristas; Aw_p, presencia de aristas; Hul_c, coloración 
de las glumas; C_col, coloración en la base del tallo; Rate, relación largo/ancho; Gr_lenH, largo 
del grano con glumas; Gr_wiH, ancho del grano con glumas; Gr_we, peso de 100 granos; Gr_len, 
largo del grano sin glumas; Gr_wi, ancho del grano sin glumas; Per_c, coloración del pericarpio; 
dtot, días a macollamiento. 
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Clúster 2 
Tiene una participación de accesiones de malezas de 15,8%, siendo el grupo más 
pequeño. Se caracteriza por presentar coloración roja en el apículo (94,3%) y glumas de 
color pajizo (88,6%), la mayoría de las accesiones no presentan aristados (57,1%) y en 
caso de presentarlas, el tamaño medio de arista de 1,61 cm, la base del tallo con 
coloración morada (77,1%), relación largo/ancho del grano de 2,25, promedio del largo 
del grano con glumas de 8,41 cm y ancho de 3,78 cm, peso de 100 granos de 2,35 g, 
promedio del largo del grano sin glumas de 6,23 cm y ancho de 3,08 cm, pericarpio rojo 
(100%) y media en días a inicio de macollamiento de 31 (Figura 3-4). El clúster 2 sólo 
predomina en la zona Santanderes con una participación del 45% de las poblaciones 
muestreadas en esta región. Aunque esta agrupación es restringida geográficamente, al 
igual que el clúster anterior, las malezas pertenecen tanto a grupo tipo-índica (70%) 
como mezcladas índica-aus (30%). 
 
Clúster 3  
Esta agrupación está compuesta por el 32,9% de las accesiones, siendo éste y el clúster 
1 los más grandes. Se caracteriza por que estas malezas presentan coloración pajizo en 
las aristas (100%), apículo (94,5%) y glumas (63%), aristados (100%) con tamaño medio 
de arista de 5,09 cm, la base del tallo con coloración verde (87,7%), relación largo/ancho 
del grano de 2,75, promedio del largo del grano con glumas de 8,89 cm y ancho de 3,31 
cm, peso de 100 granos de 2,41 g, promedio del largo del grano sin glumas de 6,46 cm y 
ancho de 2,82 cm, pericarpio rojo (61,6%) y media en días a inicio de macollamiento de 
34 (Figura 3-4). Este grupo es representativo en la zona Llanos (45% de las malezas) e 
igualmente en la zona Centro (33%), donde los clústeres 1 y 3 son los más importantes 
para los departamentos del Tolima y Huila. Con respecto a la asociación 
fenotipo/genotipo, las malezas pertenecientes a este grupo fenotípico, corresponden a 
los grupos genéticos tipo-índica (47%) y mezcladas índica-aus (53%). 
 
Clúster 4 
Está compuesto por el 19,4% de las accesiones de arroz maleza estudiadas. Se 
caracteriza porque presentan coloración negra en las aristas (74,4%), apículo (100%) y 
glumas (100%), aristados (100%) con tamaño medio de arista de 4,40 cm, la base del 
tallo con coloración morada (60,5%), relación largo/ancho del grano de 2,32, promedio 
del largo del grano con glumas de 8,66 cm y ancho de 3,74 cm, peso de 100 granos de 
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2,39 g, promedio del largo del grano sin glumas de 6,38 cm y ancho de 3,16 cm, 
pericarpio rojo (76,7%) y media en días a inicio de macollamiento de 32 (Figura 3-4). 
Esta agrupación de malezas no es representativa en ninguna de las zonas evaluadas, 
aunque está presente en todas ellas e igualmente presenta los tres grupos genéticos 
evaluados para las malezas colombianas, con mayor proporción de las tipo-índica (42%), 
seguidas de las tipo mezcla índica-aus (33%) y finalmente las tipo-aus (25%), resaltando 
que es el único clúster fenotípico asociado con las malezas de origen aus. 
3.5 Discusión 
Con el fin de proporcionar mejores métodos de control del riego de malezas, es muy 
importante realizar estudios básicos para conocer las características del complejo de 
arroz malezas, tales como clasificación botánica, caracterización morfológica y 
fenológica, estructura genética de la población, biología reproductiva e hibridación 
potencial con especies comerciales variedades de arroz (Arrieta-Espinoza et al., 2005). 
 
Los análisis de características vegetativas y reproductivas revelaron una alta variabilidad 
morfológica y fenotípica en las poblaciones arroz maleza proveniente de las diferentes 
regiones de Colombia, resultados que han sido reportados en diferentes países como  
Costa Rica (Arrieta-Espinoza et al., 2005), Nororiente y Centro de Colombia (Canal et al., 
2009; Montealegre & Clavijo, 1991), Malasia (Hussain, Man, & Othman, 2010; Sudianto 
et al., 2016), Estados Unidos (Vinod K Shivrain et al., 2010), Italia (Fogliatto et al., 2012), 
India (Rathore et al., 2016) y Sri Lanka (Ratnasekera et al., 2014). Esta alta diversidad es 
atribuida a la introgresión genética cultivo-malezas (Q. Cao et al., 2006; Delouche et al., 
2007; Londo & Schaal, 2007), la cual puede generar nuevas poblaciones de arroz maleza 
con diferencias fenotípicas significativas y más competitivas (Vinod K Shivrain et al., 
2010). Las clasificaciones de morfotipos varían en cada país y dependerá de las 
variables utilizadas para su clasificación. Por ejemplo, en Malasia se identificaron 36 
morfotipos de AM basados en la arquitectura de la planta, altura, días hasta la madurez, 
color del apículo y glumas y desgrane por técnica manual (Hussain et al., 2010). En 
Tailandia, se identificaron 16 morfotipos basándose en los rasgos morfológicos de la 
semilla (color de la arista, apículos, gluma y pericarpio) (Prathepha, 2009b). En la región 
del Zulia en Colombia, se seleccionaron 22 poblaciones representativas por afinidad 
fenotípica de caracteres de semilla (Canal et al., 2009). En Costa Rica se identificaron 21 
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morfotipos de arroz maleza, basado en los colores de la arista, apículo y gluma (lema y 
palea) (Arrieta-Espinoza et al., 2005). La alta variación entre los rasgos funcionales de 
malezas y cultivos indican que no pueden utilizarse para diferenciarlas, implicando que 
las estrategias de manejo para el arroz maleza no pueden desarrollarse usando la 
diversidad existente en los parámetros de rasgos funcionales (Rathore et al., 2016). 
 
En términos generales, se describe que las plantas de arroz maleza son más altas que 
las variedades comerciales, tienen más macollas y panículas por planta, pero 
frecuentemente producen menos semillas (Delouche et al., 2007; Diarra et al., 1985; 
Noldin, Chandler, & McCauley, 1999). En el presente estudio, no hubo diferencias 
significativas entre maleza y variedades comerciales en la producción de macollas ni 
número de panículas; sin embargo, las malezas fueron significativamente más altas que 
el arroz comercial, compartiendo esta característica con las variedades locales, 
resultados que coinciden con lo encontrado en Malasia (Hussain et al., 2010) y Costa 
Rica (Sanchez-Olguin, Arrieta-Espinoza, & Espinoza Esquivel, 2007). Esta característica 
hace más competitivas a las malezas por espacio y recursos que las variedades 
comerciales (Delouche et al., 2007; Diarra et al., 1985), pero permite diferenciarlas más 
fácilmente para realizar alguna actividad de control. Algunas estrategias para evitar re-
infestaciones de los campos consisten en barras de corte, esponjas o cuerdas con 
herbicidas, las cuales pueden utilizarse aprovechando el mayor desarrollo de la maleza 
(Fogliatto et al., 2012). Por otra parte, en una investigación realizada en el nororiente de 
Colombia en el 2009, se encontró que la mayoría del arroz maleza (77,3%) presentó 
altura de planta similar a las variedades de arroz, concluyendo que las malezas se están 
adaptando a las condiciones de cultivo para mimetizarse y escapar a prácticas culturales 
(Canal et al., 2009; Rathore et al., 2016).  
 
Con respecto a las características representativas del arroz maleza en fase reproductiva, 
como las coloraciones rojizas y marrones del pericarpio y el desgrane, adicionalmente en 
el presente estudio se cuantificó la fuerza requerida para desprender las semillas de la 
panícula, evidenciando la capacidad que tiene la maleza para desgranarse fácilmente, 
característica que la hace altamente exitosa e indeseable y que ha sido reportada en 
diferentes estudios (Canal et al., 2009; Fogliatto et al., 2012; Hussain et al., 2010). Con 
respecto al color del pericarpio, no todas las accesiones presentaron color rojo (29% con 
colores blancos), coincidiendo con estudios anteriores donde se reporta algún porcentaje 
Capítulo 4 75 
 
de accesiones con pericarpio blanco (Arrieta-Espinoza et al., 2005; Canal et al., 2009; 
Prathepha, 2009b; Rathore et al., 2016).  
 
Los días a floración no presentaron diferencias significativas entre los materiales 
evaluados provenientes de las diferentes regiones arroceras de Colombia. Resultados 
contradictorios se reportan en estudios anteriores donde el 54% de los AM coincidieron 
con la floración del arroz cultivado (65,7 a 79 DDS), mientras que el 45,45% de la maleza 
tuvo una floración más tardía (81,6 a 103 DDS) (Canal et al., 2009). Igualmente el arroz 
maleza de Estados Unidos presenta un amplio rango de inicio de floración que va desde 
57 a 99 días después de siembra (Vinod K Shivrain et al., 2010). La sincronización en 
floración entre poblaciones de AM y cultivado podría conllevar a la producción de híbridos 
más vigorosos y con mayor poder adaptativo (Canal et al., 2009) debido al flujo génico, 
incrementando la problemática de esta especie y aumentando por tanto los efectos 
agronómicos en el cultivo del arroz. Aunque el arroz es una especie autógama, se ha 
reportado hibridación natural entre especies de arroz (cultivadas, silvestres y malezas) 
con tasas entre 0,036-0,086% (Messeguer et al., 2004) y 0,003-0,008% (Vinod K. 
Shivrain et al., 2007). Una preocupación creciente es el flujo génico entre el arroz 
Clearfield y el arroz maleza, debido a que los híbridos encontrados reportaron resistencia 
al herbicida imazetapir, característica principal esta tecnología (Vinod K. Shivrain et al., 
2007). 
 
Con respecto a los granos, la forma de las semillas de arroz en ocasiones son difíciles de 
distinguir o separar, debido a la similitud con las variedades cultivadas (Apuan et al., 
2011). Sin embargo, en este estudio la variable que permitió diferenciar el AM de las 
variedades de arroz cultivado (comercial o local) fue el largo de la semilla. Por el 
contrario, en el estudio realizado por Sudianto et al. (2016), el ancho del grano fue la 
variable más útil para discriminar entre morfotipos, y para los investigadores Rathore et 
al. (2016), la relación largo/ancho del grano fue la variable más importante. De acuerdo a 
la clasificación realizada por Arrieta-Espinoza et al. (2005), los granos descascarados del 
arroz maleza colombiano se clasificarían como cortos (6,0-7,5 mm), a diferencia de los 
encontrado por estos autores en Costa Rica donde reportan granos medios (7,6-9,0 mm). 
76 Genómica evolutiva del arroz maleza colombiano y efectos agronómicos 
 
3.5.1 Clasificación por grupos genéticos 
Nuestra caracterización del arroz maleza en Colombia arroja una gran diversidad 
genética de estas malezas las cuales son clasificadas únicamente por morfología. Sin 
embargo, no hay una clasificación clara entre fenotipo y genotipo. El arroz maleza 
colombiano con tendencia aus se caracteriza por presentar glumas, apículo y aristas 
negras, pericarpio rojo y principalmente ser muy aristados. El arroz maleza con ancestros 
índica son principalmente pajizos aunque hay participación de las otras dos coloraciones 
de glumas, pericarpio tanto rojo como blanco y ser principalmente no aristados. Las 
malezas clasificadas como mezcla índica-aus presentan alta variabilidad en sus 
características, siendo más similares a las tipo-índica. 
 
Tradicionalmente se clasifica por color de las glumas debido a que es simple y fácil, en 
Estados Unidos, esta diferenciación morfológica coincide con la diferenciación genética 
de las poblaciones de arroz maleza (D. R. Gealy, Tai, & Sneller, 2002; Londo & Schaal, 
2007; Reagon et al., 2010; L. K. Vaughan et al., 2001). Se reportan dos principales tipos 
de arroz maleza genéticamente diferentes, los cuales están asociados a rasgos 
morfológicos de semillas, conocidos como SH, por sus glumas color pajizo y sin aristas, y 
BHA, principalmente con glumas negras y aristados, estos grupos de malezas parecen 
haber surgido de cultivares índica y aus, respectivamente (Londo & Schaal, 2007; 
Reagon et al., 2010). Igualmente, las malezas del sur de Asia con orígenes aus tienen 
glumas negras y aristas, y las malezas tipo-índica presentaron colores pajizos con 
presencia y ausencia de aristas (Huang et al., 2017). Resultados que coinciden con lo 
reportado en el presente estudio sólo para las malezas tipo aus, debido a que comparten 
esas mismas características morfológicas de semillas.  
3.5.2 Clasificación por coloración de las glumas 
Existen diferencias en las características fenotípicas del arroz maleza de una población a 
otra. En las muestras colombianas, la mayor proporción de arroces malezas presentaron 
color pajizo en las glumas (47%), seguido por negro (28%) y café (25%). En Estados 
Unidos el 70% presentó glumas pajizas, el 22% negras, el 7% cafés y menos del 1% 
doradas (Vinod K Shivrain et al., 2010). En Tailandia, aproximadamente el 50% de las 
accesiones presentaron glumas negras, las demás presentaron coloraciones pajizo y 
café (Prathepha, 2009b). En India, la mayor proporción de malezas presenta 
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coloraciones pajizos (37%), seguidas de café (36%) y negros (27%). Por el contrario, en 
Costa Rica, hay más presencia de morfotipos con coloraciones café (54%), pajizo 32% y 
negras 14% (Canal et al., 2009). Al igual que Malasia, presentando 46% de morfotipos 
café, 27% pajizo, 19% pajizo intermedio y solo 8% de coloración negra (Sudianto et al., 
2016). Estas diferencias alrededor del mundo pueden ser explicadas a partir de las 
diferentes formas de infestación y sus orígenes (Sudianto et al., 2016). 
 
El crecimiento y morfología del arroz maleza puede variar considerablemente entre las 
poblaciones (Estorninos et al., 2002). Por ejemplo, en los Estados Unidos, los biotipos de 
arroz de malezas de tipo Blackhull (glumas negras) presentan mayor macollamiento 
frente a los biotipos Strawhull (glumas pajizas) (Diarra et al., 1985). Igualmente, pueden 
presentarse diferencias en las características de los granos de una población a otra, por 
ejemplo, las malezas con glumas negras tienen granos más pequeños que las de glumas 
pajizas (Smith 1981) y presentan aristas más largas (Noldin et al., 1999). 
 
En el presente estudio no se presentaron diferencias significativas para la clasificación de 
poblaciones de arroz maleza por coloración de glumas en las variables altura de la planta 
(total o al nudo ciliar), largo de la hoja bandera y días a floración. Por el contrario, en el 
estudio realizado en Estados Unidos, las poblaciones con coloraciones pajizas fueron 
significativamente más pequeñas con mayor largo de hoja bandera y requirió menores 
unidades de calor para alcanzar la floración (Vinod K Shivrain et al., 2010). Para las 
variables que presentaron diferencias significativas, las poblaciones con glumas pajizas 
presentaron mayor ancho de la hoja bandera y menor largo de la arista, las poblaciones 
con color negro mayor macollamiento y las de color café menor peso de semillas. Estos 
resultados coinciden con lo reportado por Shivrain et al. (2010), quienes encontraron que 
las poblaciones pajizas tienen hojas banderas más anchas y con aristas pequeñas, las 
semillas con glumas cafés son más livianas y las poblaciones con glumas negras 
presentan mayor número de macollas, diferenciándose en la cantidad por planta. 
3.5.3 Conglomerados 
El análisis de conglomerados bietápicos arrojó cuatro clústeres para las poblaciones de 
arroz maleza colombiano, donde la coloración, tamaño y presencia de la arista, al igual 
que el color del apículo juegan un papel importante en la agrupación de esta maleza. 
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Estas variables coinciden con lo reportado por Arrieta-Espinoza et al. (2005), autores que 
identificaron dos grupos de acuerdo con la presencia y color de las aristas, al igual que 
observaron una variación morfológica adicional en el color del apículo. Los morfotipos de 
maleza con antocianina en el apículos ocasionalmente mostraron esta pigmentación en 
otras estructuras vegetales, como el primer entrenudo, lígula, márgenes de la primera 
hoja y aurículas (Arrieta-Espinoza et al., 2005). Tendencia que se puede observar en las 
agrupaciones dos y cuatro con color de apículo rojo y negro (respectivamente) y 
presencia de coloraciones moradas en la base del tallo. 
 
No obstante, las variables participantes en la clasificación del arroz maleza pueden variar 
dependiendo del lugar de proveniencia de las malezas. En el estudio realizado en las 
malezas italianas, las variables que jugaron un papel significativo en la agrupación fueron 
la longitud de la arista y la germinación a 0 y 10 días después de maduración obteniendo 
igualmente dos clústeres (Fogliatto et al., 2012). La clasificación de las malezas 
estadounidenses se basaron en el color de las glumas, altura de la planta y días a 
floración, con seis grupos (Vinod K Shivrain et al., 2010). El arroz maleza de Malasia 
presenta cuatro grupos, donde el color de las glumas y la presencia de aristas fueron 
determinantes para la clasificación; sin embargo, la combinación de seis características 
morfológicas (color de las glumas, color del pericarpio, clase de la longitud del grano, 
clase de la forma del grano, distribución de las aristas y desgrane de la panícula) son 
necesarios, efectivos y útiles para reconocer las accesiones del arroz maleza en campo 
(Sudianto et al., 2016).  
 
Morfológicamente el arroz maleza es muy variable presentando características 
intermedias del arroz domesticado y silvestre (Q. Cao et al., 2006; Federici et al., 2001; 
Londo & Schaal, 2007; L. K. Vaughan et al., 2001; Yu et al., 2005). Comúnmente el arroz 
maleza se clasifica fenotípicamente en dos grupos, el arroz maleza de tipo silvestre con 
glumas negras, aristados, alto desgrane y mayor altura que el cultivo; y el arroz maleza 
mímico del cultivo con glumas pajizas, ausencia de aristas, menor desgrane comparado 
con el silvestre y altura similar a las variedades comerciales (Briana L. Gross & Olsen, 
2009), siendo el primero el menos frecuente en todo el mundo (Delouche et al., 2007). 
Esta clasificación se presenta debido a que las especies silvestres típicamente presentan 
alto desgrane, altos niveles de latencia, aristas largas, glumas generalmente negras y 
pericarpio rojo; mientras que los arroces domesticadas presentan desgrane y latencia 
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reducido, aristas cortas o ausentes, color pajizo en glumas y granos con pericarpio 
blanco (Sweeney & Mccouch, 2007). Basados en estas clasificaciones y las 
agrupaciones realizadas en el presente estudio, las accesiones pertenecientes al “clúster 
1” pueden asemejarse a los morfotipos mímicos o “varietales”; sin embargo, no todas las 
accesiones pertenecientes a este grupo presentan la coloración pajiza en las glumas, y 
las accesiones del “clúster 4” pueden asemejarse a los morfotipos silvestres. Los 
clústeres 2 y 3 presentan características mezcladas de cultivo y silvestre. 
 
Por otra parte, no hubo una relación entre las zonas geográficas y las agrupaciones del 
arroz maleza en Colombia. Resultados similares fueron encontraros por Shivrain et al. 
(2010), Ratnasekera et al., (2014), Rathore, Singh, Kumar, & Chauhan, (2016) y Sudianto 
et al. (2016), quienes comentan que los clústeres y morfotipos no fueron necesariamente 
delimitados por las zonas geográficas ni fueron asociados con condiciones secas o 
húmedas, indicando que varios tipos de arroz maleza pueden infestar una localidad y/o 
un mismo campo de cultivo. La alta variabilidad morfológica del arroz maleza colombiano 
sugiere que no existe un fenotipo de semilla único asociado al éxito como maleza para 
las condiciones de Colombia. Adicionalmente, su distribución en todas las zonas 
productoras del país, evidencian la alta adaptabilidad que tiene esta maleza a las 
diferentes condiciones ambientales y sistemas de producción, pudiendo presentar 
impactos diferenciales en el rendimiento del cultivo y dificultando aún más las prácticas 
de control. 
 
Finalmente, no hubo una relación entre los conglomerados propuestos en el presente 
estudio y los orígenes del arroz maleza en Colombia, debido a que las malezas tipo-
índica y mezcladas índica-aus, están presentes en las cuatro agrupaciones, mostrando 
variabilidad en las características fenotípicas. Por su parte, las malezas tipo-aus se 
encuentran dentro del “clúster 4” con características morfológicas de semilla similares a 
los morfotipos silvestres (aristados, coloración negra de glumas, apículo y aristas, y 
pericarpio rojo). Resultados que coinciden con las malezas estadounidendes y 
surasiáticas con este mismo origen (Huang et al., 2017; Londo & Schaal, 2007; Reagon 






4. Discusión general 
Desde el inicio de la agricultura, los seres humanos se han encontrado plantas 
acompañantes asociadas al cultivo que compiten e interfieren con las diferentes labores; 
estas especies son denominadas malezas, y no sólo tienen un efecto detrimental en la 
producción agrícola, sino que constituyen riesgos naturales dentro de los intereses y 
actividades no agrícolas del hombre. Dentro de la malherbología, la biología y ecología 
de este grupo de plantas permiten entender los mecanismos de supervivencia y sus 
adaptaciones a diferentes condiciones, la relación con factores ambientales, distribución 
de las especies, y la habilidad competitiva en condiciones de cultivo. Todo este 
conocimiento es la base para el desarrollo de programas de manejo de malezas y de allí 
la importancia de esta área del conocimiento. 
 
En los últimos años, las investigaciones a nivel mundial en malherbología se han 
enfocado principalmente en dos aspectos igualmente importantes, el primero es la 
identificación y mejoramiento de las herramientas de manejo buscando aplicaciones 
prácticas que reduzcan la abundancia de las plantas no deseadas y alivien los problemas 
que causan, con énfasis en la eficacia de controles químicos; y el segundo es la 
comprensión de la biología y la ecología de las malezas, con el fin de encontrar manejos 
sostenibles (Ward et al., 2014).  
 
Las malezas debido a su naturaleza silvestre y dinámica, cada vez serán más complejas 
y competitivas, siendo constantemente problemáticas en los sistemas de producción, 
demandando necesariamente nuevas tácticas de control integrado (Barman et al., 2014). 
Igualmente y debido a la rápida evolución de la resistencia a herbicidas sumado a 
reducción en el descubrimiento de nuevas moléculas herbicidas y la mayor regulación en 
el uso de plaguicidas, en un futuro se reducirá drásticamente la dependencia química, 
conllevando a un cambio en el manejo de malezas (Neve, Vila-aiub, & Roux, 2009). 
Estos problemas emergentes de las malezas, solo podrían abordarse cuando la 
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malherbología trabaje mano a mano con otras disciplinas, tales como: manejo ecológico 
de las malezas, biología molecular y fisiología de rasgos de malezas, biología de invasión 
y restauración de ecosistemas (Barman et al., 2014). Debido a que no hay suficiente 
conocimiento de la biología de las plantas que permita un mejor entendimiento para un 
control eficiente (Zimdahl, 2007, 2013).  
 
Por otra parte, las malezas agrícolas son la respuesta ecológica y evolutiva de la flora 
nativa e introducida a condiciones favorables o desfavorables presentes en condiciones 
de cultivo. Como tal, la disciplina de la ecología evolutiva debería ser el pivote central de 
las investigaciones aplicadas en la ciencia de las malezas para orientar los conceptos y 
las prácticas en el manejo de estas especies (Neve et al., 2009). Para comprender la 
aparición de las malezas agrícolas se requiere conocimiento de dos aspectos evolutivos: 
(1) origen filogenético de las poblaciones de malezas, conociendo los antepasados de 
estas especies, y (2) origen de los rasgos adaptativos de las malezas per se, 
entendiendo que mecanismos genéticos explican estos rasgos y permiten su éxito en 
condiciones agrícolas (Cynthia C. Vigueira et al., 2013).  
 
En la producción agrícola, las diferentes actividades que se realizan en pro del cultivo 
son alteraciones ecológicas que generan presiones de selección y conducen a las 
adaptaciones de las malezas. Para entender esto, es necesario comprender cómo 
funcionan estos procesos, cuales son los orígenes de las malezas y procesos evolutivos. 
Por lo tanto, investigaciones como ésta son un primer paso para un manejo integrado de 
malezas, debido a que el estudio del origen evolutivo del arroz maleza es un aporte al 
conocimiento de la especie, a la espera de trabajos complementarios que permitan el 
desarrollo de estrategias de manejo eficaces en el futuro. 
 
En Colombia, se espera que el desarrollo del área de la malherbología esté en 
crecimiento, dado por el reciente interés en investigaciones a nivel de maestría y 
doctorado con este énfasis. Los esfuerzos que se realizan en el país para el control de 
las malezas, están enfocados en mejorar las estrategias actuales e implementar 
programas de manejo integrado, debido a que los controles realizados en la actualidad 
son poco efectivos, conllevando a un incremento en los costos de producción y 
disminución de la cosecha. No obstante, se están dejando de lado los estudios básicos 
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en biología y ecología de malezas, para tener un mejor entendimiento de estas 
herramientas. 
 
Por su parte, el estado actual de las investigaciones nacionales en el arroz maleza es 
deficiente, debido a que los últimos estudios realizados se remontan a la década del 90, 
donde tuvieron gran importancia los estudios biológicos y ecológicos de esta especie, 
evidenciando la importancia dentro de los sistemas de cultivo de arroz. En la actualidad, 
el reconocimiento de la problemática de arroz maleza está a la vanguardia del 
conocimiento, la fenotipificación de los tipos de arroz maleza, permitirán el 
reconocimiento temprano de estos y así mismo se podrá realizar un control más eficiente. 
El arroz maleza es un problema complejo en la producción de arroz que no se resuelve 
con prácticas individuales a corto plazo herbicidas control manual, debido a que la 
capacidad de la especie para adaptarse a las condiciones de cultivo e imitarlos hace que 
sea muy difícil de controlar (Valverde, 2005). Por lo tanto se deben diseñar e implementar 
manejos integrados a largo plazo, no sólo con políticas de pequeñas áreas sino a gran 
escala. 
 
La prospectiva investigativa, es la continuidad en esta área del conocimiento. De acuerdo 
a los resultados obtenidos en este trabajo de acuerdo a las características morfológicas y 
fenotípicas distintivas del arroz maleza colombiano y sus orígenes evolutivos, creo 
importante realizar trabajos en el estudio del origen genealógico de alelos para identificar 
genes candidatos subyacentes de otros rasgos de adaptación de esta especie diferentes 
a los ya evaluados (desgrane sh4 y pigmentación Rc); algunos genes de interés son: 
Sdr4 involucrado en la pérdida de latencia (Sugimoto et al., 2010), LABA1 asociado con 
presencia de aristas (Hua et al., 2015), Hd1 involucrado como promotor de floración y 
Hd3a que codifica la señalización de la floración (Thurber, Reagon, Olsen, Jia, & 
Caicedo, 2014), Bh4 responsable de la coloración de las glumas (C C Vigueira et al., 
2013; B. Zhu et al., 2011), OsC1 involucrado en la síntesis de antocianinas en el apículo 
de las semillas (Saitoh, Onishi, Mikami, Thidar, & Sano, 2004).  
 
La problemática del arroz maleza en Colombia se ha incrementado en las últimas 
décadas debido a que no existen métodos de control eficientes, y al ser una especie con-
específica conlleva a una mayor dificultad en el manejo, debido a la similitud en 
requerimientos del medio, resultando en reinfestaciones en los lotes de producción de 
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arroz. El acercamiento de investigación a esta condición de campo sería conocer la 
respuesta al control químico basado en diferencias genéticas y morfológicas. Debido a 
que la diversidad genotípica del arroz maleza podría significar respuestas diferenciales a 
los herbicidas utilizados para su control, lo cual implicaría una eficacia variable del 






5. Conclusiones  
No hay evidencia de contribución de Oryza silvestre locales en la composición genómica 
del arroz maleza colombiano.  
El arroz maleza de Colombia presenta múltiples orígenes evidenciado por tres grandes 
grupos genéticos. Las malezas tipo-índica provienen de la des-domesticación de las 
variedades de cultivo local, resultados soportados por la cercanía filogenética con el 
arroz comercial colombiano y la baja diferenciación genética con esta subpoblación. Las 
malezas tipo-aus, pudieron ser introducidas involuntariamente desde los Estados Unidos, 
dado por su baja diferenciación genética con las malezas con la misma ancestría de este 
país al igual que proximidad en el árbol filogenético, igualmente los cultivares de arroz de 
este grupo genético no han sido cultivados en el país. Por su parte, no es claro cuál fue 
el origen de las malezas mezcladas tipo índica-aus, debido a que la hibridación pudo 
darse anterior o posterior a la introducción de las malezas tipo-aus a Colombia, con 
mayor probabilidad después de la introducción y probablemente aún suceda. 
Los resultados de Colombia apoyan la creciente evidencia de que los orígenes del arroz 
maleza están influenciados más por los grupos domésticos que por los arroces silvestres. 
El origen del arroz maleza en Colombia parece independiente a la de otras regiones del 
mundo, lo que demuestra la impresionante evolución de rasgos repetidos en maleza 
dentro de Oryza. 
Las poblaciones de arroz maleza presentan desgrane (menor resistencia a la tensión de 
ruptura) comparado con el arroz comerciales y locales. Genotípicamente, las accesiones 
de arroz maleza colombiano presentan el alelo domesticado para el gen de desgrane sh4 
(mutación G/T), evidenciando el origen del arroz maleza a partir de variedades 
domesticadas. Sin embargo, este gen no permite explicar el fenotipo desgranador para 
esta maleza, mecanismo relevante en la dispersión de las semillas. 
El gen Rc, presenta congruencias entre el genotipo presencia/ausencia de la mutación 
(deleción de 14 bp) y el fenotipo coloración del pericarpio (blanco/rojo) para el arroz 
domesticado (variedades comerciales y locales), la mayoría de accesiones de arroz 
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maleza con coloración rojizas y silvestres diploides. Sin embargo, los silvestres 
tetraploides con pericarpio rojo, ostentan la mutación causal de la pérdida de color. 
El arroz maleza presenta características similares tanto con las variedades comerciales 
como las variedades locales; sin embargo existen características únicas para cada grupo. 
La coloración en la base del tallo, es una característica que permitiría el reconocimiento 
de la maleza en campo, debido a que está compartida solo entre variedades locales y 
algunas accesiones del arroz maleza.  
Las principales características que permiten agrupar al arroz maleza colombiano, están 
relacionadas con rasgos morfológicas de semillas tales como coloración de las aristas y 
el apículo, presencia y tamaño de la arista, aspectos importantes en el reconocimiento en 
campo de esta maleza en etapas reproductivas. 
Las agrupaciones realizadas a partir de la variabilidad morfológica y fenotípica del arroz 
maleza, no están relacionadas con la variabilidad genética de acuerdo al origen de esta 
especie en Colombia. 
Morfológicamente el arroz maleza presenta características tanto del arroz domesticado 
como del arroz silvestre, para nuestras condiciones, la mayoría de las malezas 
colectadas en las diferentes zonas arroceras presentaron color pajizo en las glumas al 
igual que el arroz cultivado, seguido por coloraciones negras como las de poblaciones 
silvestres. Esta misma tendencia se ve reflejada en los conglomerados obtenidos, donde 
las accesiones de arroz maleza del primer clúster se asemejan a los morfotipos mímicos 
o “varietales” y las accesiones del cuarto grupo se asemejan a los morfotipos silvestres. 
Existen una alta adaptabilidad del arroz maleza en Colombia a diferentes condiciones 
ambientales y de cultivo debido a que no existe una relación entre las zonas geográficas 












Tipo de Oryza 
Especie designada al 
tiempo de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
1A1 1_1 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Café Si 2°39'6" N 75°22'19" O 
1A2 1_2 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 3°55'48" N 75°0'15" O 
1A3 1_3 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 3°54'41" N 74°56'24" O 
1A4 1_4 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 3°54'41" N 74°56'24" O 
1A5 1_5 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 3°55'48" N 75°0'15" O 
1A6 1_6 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 2°38'30" N 75°22'36" O 
1B8 1_8 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Café Si 3°55'48" N 75°0'15" O 
1B9 1_9 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 3°55'40" N 72°2'5" O 
1B10 1_10 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 4°10'50" N 72°53'47" O 
1B11 1_11 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 2°39'6" N 75°22'19" O 
1B12 1_12 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 3°55'20" N 74°57'23" O 
1B13 1_13 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 2°39'6" N 75°22'19" O 
1B15 1_15 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 4°10'50" N 72°53'47" O 
1C16 1_16 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Café No 3°55'9" N 74°54'10" O 
1C18 1_18 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 2°39'6" N 75°22'19" O 
1C19 1_19 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 3°55'26" N 72°3'19" O 
1C20 1_20 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 2°39'6" N 75°22'19" O 
1C21 1_21 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 3°55'9" N 74°54'10" O 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al 
tiempo de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
1C22 1_22 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 2°38'30" N 75°22'36" O 
1C23 1_23 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 3°55'20" N 74°57'23" O 
1C24 1_24 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 2°39'6" N 75°22'19" O 
1A25 1_25 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 3°54'41" N 74°56'24" O 
1C26 1_26 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 3°55'26" N 72°3'19" O 
1C27 1_27 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 4°10'50" N 72°53'47" O 
1C28 1_28 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 2°39'6" N 75°22'19" O 
1C29 1_29 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 3°55'20" N 74°57'23" O 
2A1 2_1 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Café Si 3°20'43,32 N 73°36'48" O 
2A2 2_2 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 4°07'23,4" N 72°58'28,1" O 
2A3 2_3 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 4°57'6" N 72°36'53" O 
2A4 2_4 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 5°11'10" N 72°25'14" O 
2A5 2_5 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 5°3'22" N 72°32'51" O 
2A6 2_6 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 3°27'44,08 N 73°46'03" O 
2A7 2_7 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 5°11'10" N 72°25'14" O 
2A8 2_8 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 3°20'43,32 N 73°36'48" O 
2B9 2_9 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 5°11'10" N 72°25'14" O 
2B10 2_10 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 4°41'48" N 72°46'54" O 
2B11 2_11 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 4°41'48" N 72°46'54" O 
2B12 2_12 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 3°27'44,08 N 73°46'03" O 
2B13 2_13 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 4°06'10,3" N 72°58'26,5" O 
2B14 2_14 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 4°41'48" N 72°46'54" O 
2C15 2_15 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 4°05'45,2" N 73°01'56,6" O 
2C16 2_16 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 4°41'48" N 72°46'54" O 
 







Tipo de Oryza 
Especie designada al 
tiempo de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
2C17 2_17 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 3°20'43,32 N 73°36'48" O 
2C18 2_18 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 5°3'22" N 72°32'51" O 
2C19 2_19 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 5°11'10" N 72°25'14" O 
2C20 2_20 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 4°57'6" N 72°36'53" O 
2C21 2_21 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 3°27'41,5 N 73°46'00" O 
2C22 2_22 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 4°41'48" N 72°46'54" O 
2C23 2_23 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 4°41'48" N 72°46'54" O 
2C24 2_24 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Rojo No 4°41'48" N 72°46'54" O 
2A25 2_25 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 4°06'10,3" N 72°58'26,5" O 
2A26 2_26 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 4°57'6" N 72°36'53" O 
2A27 2_27 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 3°20'43,32 N 73°36'48" O 
2B28 2_28 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 4°41'48" N 72°46'54" O 
2B29 2_29 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 4°06'10,3" N 72°58'26,5" O 
2C30 2_30 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 4°41'48" N 72°46'54" O 
2C31 2_31 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 4°07'23,4" N 72°58'28,1" O 
2C32 2_32 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 4°05'45,2" N 73°01'56,6" O 
2C33 2_33 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 3°27'44,08 N 73°46'03" O 
2C34 2_34 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 3°20'43,32 N 73°36'48" O 
3A1 3_1 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 9°18'46.91" N 75°53'49.99" O 
3A2 3_2 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 9°17'29.76" N 75°52'46.27" O 
3A3 3_3 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Negro Si 8°50'54 N 75°49'15'' O 
3A4 3_4 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 8°50'51 N 75°49'8'' O 
3A5 3_5 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 9°18'25.56" N 75°51'45.03" O 
3A6 3_6 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°50'51 N 75°49'8'' O 
 







Tipo de Oryza 
Especie designada al 
tiempo de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
3A7 3_7 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°50'51 N 75°49'8'' O 
3B8 3_8 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Café Si 9°18'25.56" N 75°51'45.03" O 
3B9 3_9 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 8°48'50 N 75°51'23'' O 
3B10 3_10 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 8°50'51 N 75°49'8'' O 
3B11 3_11 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 9°17'25.33" N 75°52'59.34" O 
3B13 3_13 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 9°17'25.33" N 75°52'59.34" O 
3C14 3_14 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Café No 9°18'46.91" N 75°53'49.99" O 
3C15 3_15 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 9°19'5.99" N 75°52'14.73" O 
3C16 3_16 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 9°19'5.99" N 75°52'14.73" O 
3C17 3_17 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 8°48'50 N 75°51'23'' O 
3C18 3_18 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 9°18'25.56" N 75°51'45.03" O 
3C19 3_19 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 9°18'25.56" N 75°51'45.03" O 
3C20 3_20 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 8°48'50 N 75°51'23'' O 
3C21 3_21 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°50'54 N 75°49'15'' O 
3C22 3_22 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 9°18'25.56" N 75°51'45.03" O 
3C23 3_23 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 9°19'5.99" N 75°52'14.73" O 
3C24 3_24 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 9°18'46.91" N 75°53'49.99" O 
3C25 3_25 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 9°17'25.33" N 75°52'59.34" O 
3A26 3_26 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 9°17'25.33" N 75°52'59.34" O 
3B27 3_27 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 9°17'25.33" N 75°52'59.34" O 
3C29 3_29 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 9°17'25.33" N 75°52'59.34" O 
3C30 3_30 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°50'54 N 75°49'15'' O 
4A2 4_2 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 10°37'36'' N 73°7'43'' O 
4A3 4_3 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 10°53'52'' N 72°50'57'' O 
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
4A4 4_4 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Negro Si 10°38'50'' N 73°8'38'' O 
4A5 4_5 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 10°54'59'' N 72°51'21'' O 
4B6 4_6 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 10°38'26'' N 73°8'34'' O 
4B7 4_7 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 10°53'57'' N 72°51'10'' O 
4B8 4_8 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 10°37'43'' N 73°7'26'' O 
4B9 4_9 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 10°38'50'' N 73°8'38'' O 
4B10 4_10 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 10°53'52'' N 72°50'57'' O 
4C11 4_11 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 10°37'46'' N 73°7'52'' O 
4C12 4_12 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro No 10°54'59'' N 72°51'21'' O 
4C13 4_13 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 10°37'46'' N 73°7'52'' O 
4C14 4_14 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°54'59'' N 72°51'21'' O 
4C15 4_15 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°37'53'' N 73°8'19'' O 
4C16 4_16 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°37'36'' N 73°7'43'' O 
4C17 4_17 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°54'59'' N 72°51'21'' O 
4C18 4_18 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°37'46'' N 73°7'52'' O 
4A19 4_19 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 10°54'59'' N 72°51'21'' O 
4A20 4_20 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 10°54'7'' N 72°51'9'' O 
4A21 4_21 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 10°38'50'' N 73°8'38'' O 
4B23 4_23 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 10°37'43'' N 73°7'26'' O 
4C24 4_24 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 10°54'7'' N 72°51'9'' O 
4C25 4_25 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°38'26'' N 73°8'34'' O 
4C26 4_26 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°37'36'' N 73°7'43'' O 
4C27 4_27 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°37'46'' N 73°7'52'' O 
4C28 4_28 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 10°37'53'' N 73°8'19'' O 
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
5A1 5_1 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 7°56'28" N 72°36'3" O 
5A2 5_2 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 8°12'19" N 72°29'16" O 
5A3 5_3 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 7°56'28" N 72°36'3" O 
5A4 5_4 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 8°11'22" N 72°30'42" O 
5A5 5_5 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 7°56'28" N 72°36'3" O 
5A6 5_6 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°8'53" N 72°34'1" O 
5A7 5_7 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°15'19" N 72°29'16" O 
5A8 5_8 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°11'22" N 72°30'42" O 
5B9 5_9 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café Si 8°11'22" N 72°30'42" O 
5B11 5_11 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 8°11'22" N 72°30'42" O 
5B12 5_12 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 8°7'19" N 72°34'39" O 
5B13 5_13 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°15'19" N 72°29'16" O 
5B14 5_14 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°15'19" N 72°29'16" O 
5B15 5_15 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°8'53" N 72°34'1" O 
5C16 5_16 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 7°56'28" N 72°36'3" O 
5C17 5_17 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 8°11'22" N 72°30'42" O 
5C18 5_18 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 8°12'59" N 72°28'19" O 
5C19 5_19 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 8°8'12" N 72°33'44" O 
5C20 5_20 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 7°56'28" N 72°36'3" O 
5C21 5_21 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 7°56'28" N 72°36'3" O 
5A23 5_23 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 8°15'19" N 72°29'16" O 
5B24 5_24 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Negro Si 8°12'59" N 72°28'19" O 
5B25 5_25 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo Si 7°56'28" N 72°36'3" O 
5C26 5_26 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Café No 8°8'12" N 72°33'44" O 
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País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
5C27 5_27 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 8°7'19" N 72°34'39" O 
5C28 5_28 Arroz maleza colombiano O. sativa Colombia Rojo Pajizo No 8°8'12" N 72°33'44" O 
C101 C101 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C105 C105 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C106 C106 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C108 C108 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C109 C109 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C110 C110 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C111 C111 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C112 C112 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C117 C117 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C118 C118 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C120 C120 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C122 C122 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C123 C123 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C124 C124 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C32 C32 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C36 C36 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Morado Si 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C44 C44 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C52 C52 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C59 C59 Arroz local colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo Si 8°48'36 N 75°51'11'' O 
C6 C6 
Arroz comercial 
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(Continuación) 
ID laboratorio GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
F0 F0 Arroz comercial colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No     
F3 F3 Arroz comercial colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No     
F4 F4 Arroz comercial colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No     
F50 F50 Arroz comercial colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No     
F60 F60 Arroz comercial colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No     
O1 O1 Arroz comercial colombiano O. sativa Colombia Blanco Pajizo No     
ogp01 ogp01 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Colombia Rojo Negro Si     
ogp02 ogp02 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Brazil Rojo Negro Si     
ogp03 ogp03 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Brazil Rojo Negro Si     
ogp04 ogp04 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Brazil Rojo Negro Si     
ogp05 ogp05 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Cuba Rojo Café No     
ogp06 ogp06 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Suriname Rojo Café No     
ogp10 ogp10 Arroz silvestre Sur América O. glumaepatula Brazil Rojo Negro Si     
W0018 oal018 Arroz silvestre Sur América O. alta USA Rojo Negro No     
IRGC_105133 oal133 Arroz silvestre Sur América O. alta Paraguay Rojo Negro No     
IRGC_100161 oal161 Arroz silvestre Sur América O. alta Brazil Rojo Negro No     
IRGC_105685 oal685 Arroz silvestre Sur América O. alta Brazil Rojo Negro No     
GSOR_311686 oal686 Arroz silvestre Sur América O. alta USA Rojo Morado Si     
IRGC_105155 ogr155 Arroz silvestre Sur América O. grandiglumis Brazil Rojo Café No     
IRGC_105156 ogr156 Arroz silvestre Sur América O. grandiglumis Brazil Rojo Negro Si     
IRGC_105157 ogr157 Arroz silvestre Sur América O. grandiglumis Brazil Rojo Negro No     
IRGC_106241 ogr241 Arroz silvestre Sur América O. grandiglumis Brazil Rojo Negro No     
IRGC_105560 ogr560 Arroz silvestre Sur América O. grandiglumis Brazil Rojo Café No     
IRGC_105664 ogr664 Arroz silvestre Sur América O. grandiglumis Brazil Rojo Negro No     
 
 
Anexo A.  95 
 
(Continuación) 
ID laboratorio GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
IRGC_100171 ola171 
Arroz silvestre Sur 
América O. latifolia Guatemala Rojo Negro No 
    
IRGC_105557 ola557 
Arroz silvestre Sur 
América O. latifolia Suriname Rojo Negro Si 
    
GSOR_311697 ola697 
Arroz silvestre Sur 
América O. latifolia Honduras Rojo Morado Si 
    
IRGC_103787 ola787 
Arroz silvestre Sur 
América O. latifolia Colombia Rojo Negro No 
    
sus02 SUS02 Cultivos US O. sativa USA           
sus03 SUS03 Cultivos US O. sativa USA           
sus04 SUS04 Cultivos US O. sativa USA           
sus05 SUS05 Cultivos US O. sativa USA           
sus06 SUS06 Cultivos US O. sativa USA           
sus08 SUS08 Cultivos US O. sativa USA           
sus09 SUS09 Cultivos US O. sativa USA           
sus11 SUS11 Cultivos US O. sativa USA           
sus12 SUS12 Cultivos US O. sativa USA           
rr01 RR01 Arroz maleza US (SH) O. sativa USA Rojo Pajizo No     
rr02 RR02 Arroz maleza US (BHA2) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr03 RR03 Arroz maleza US (BHA2) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr04 RR04 Arroz maleza US (SH) O. sativa USA Rojo Pajizo No     
rr05 RR05 Arroz maleza US (BHA1) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr13 RR13 Arroz maleza US (BHA2) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr15 RR15 Arroz maleza US (SH) O. sativa USA Rojo Pajizo No     
rr16 RR16 Arroz maleza US (BHA1) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr21 RR21 Arroz maleza US (BHA1) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr24 RR24 Arroz maleza US (BHA1) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr25 RR25 Arroz maleza US (BHA2) O. sativa USA Rojo Negro Si     
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
rr29 RR29 Arroz maleza US (BHA2) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr42 RR42 Arroz maleza US (SH) O. sativa USA Rojo Pajizo No     
rr44 RR44 Arroz maleza US (BHA1) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr51 RR51 Arroz maleza US (SH) O. sativa USA Rojo Pajizo No     
  90740 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  115306 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90734 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90752 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90754 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90818 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90819 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90822 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90835 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  112801 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  112821 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  112832 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  113866 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  115298 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  117124 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  90785 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  115580 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  117123 Arroz maleza NE Asia O. sativa Corea           
  KS02 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  KS05 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
  TS09 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TS15 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TW13 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TW16 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TA06 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TA10 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MK09 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MK10 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MS15 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MS18 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  NT01 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  NT05 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MG04 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MG06 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  BG20 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  BG22 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TW05 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  TA22 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MG20 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  BG17 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
sau57 GSOR_301304 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sar34 GSOR_301011 Cultivos Asia O. sativa Pakistán Blanco Pajizo Si     
sin11 GSOR_301069 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin12 GSOR_301070 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
ste06 GSOR_301095 Cultivos Asia O. sativa Afganistán Blanco Pajizo No     
sau49 GSOR_301097 Cultivos Asia O. sativa Irán Blanco Pajizo No     
sin02-2 GSOR_301123 Cultivos Asia O. sativa Sri Lanka Blanco Pajizo No     
sau50 GSOR_301144 Cultivos Asia O. sativa India NA NA NA     
sau51 GSOR_301169 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin14 GSOR_301199 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sau53 GSOR_301201 Cultivos Asia O. sativa Sri Lanka Blanco Pajizo No     
sau54 GSOR_301251 Cultivos Asia O. sativa Iraq Rojo Pajizo Si     
sau55 GSOR_301252 Cultivos Asia O. sativa Iraq Blanco Pajizo No     
sin15 GSOR_301274 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Pajizo No     
sin16 GSOR_301288 Cultivos Asia O. sativa Sri Lanka Rojo Pajizo No     
sin17 GSOR_301303 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sin18 GSOR_301305 Cultivos Asia O. sativa Myanmar Rojo Pajizo No     
sau63 GSOR_301312 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sau64 GSOR_301313 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sin19 GSOR_301315 Cultivos Asia O. sativa Myanmar Blanco Pajizo No     
sau66 GSOR_301316 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sau67 GSOR_301317 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Negro No     
sau68 GSOR_301318 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Pajizo Si     
sau69 GSOR_301319 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Pajizo No     
sau70 GSOR_301326 Cultivos Asia O. sativa Myanmar Rojo Pajizo No     
sin41 IRGC_110311 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Pajizo No     
ste07 GSOR_301328 Cultivos Asia O. sativa Myanmar Blanco Pajizo No     
sin21 GSOR_301329 Cultivos Asia O. sativa Myanmar Blanco Pajizo No     
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
sau71 GSOR_301331 Cultivos Asia O. sativa Afganistán Blanco Pajizo No     
sau72 GSOR_301335 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Pajizo No     
sau73 GSOR_301336 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sau74 GSOR_301341 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin22 GSOR_301342 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
ste08 GSOR_301343 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin23 GSOR_301344 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sau75 GSOR_301345 Cultivos Asia O. sativa India Rojo Pajizo No     
sau76 GSOR_301356 Cultivos Asia O. sativa Pakistán Blanco Pajizo No     
sau77 GSOR_301357 Cultivos Asia O. sativa Pakistán Blanco Pajizo No     
sau79 GSOR_301359 Cultivos Asia O. sativa Pakistán Blanco Pajizo No     
sau80 GSOR_301363 Cultivos Asia O. sativa Sri Lanka Rojo Negro No     
sin24 GSOR_301382 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sar38 GSOR_301390 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin25 GSOR_312012 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin26 GSOR_312016 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Pajizo No     
sau43 GSOR_312017 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin27 IRGC_16163 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Pajizo No     
sin28 IRGC_61895 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Pajizo No     
sin30 IRGC_61899 Cultivos Asia O. sativa Nepal Rojo Negro No     
sin31 IRGC_61902 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Negro No     
sin33 IRGC_61923 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Pajizo No     
onv11 IRGC_80737 Arroz silvestre O. nivara Myanmar Rojo Pajizo Si     
onv13 IRGC_80759 Arroz silvestre O. nivara Myanmar Rojo Negro Si     
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
onv14 IRGC_81941 Arroz silvestre O. nivara Myanmar Rojo Pajizo Si     
sin34 IRGC_83301 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Negro No     
sin36 IRGC_83344 Cultivos Asia O. sativa Nepal Blanco Pajizo No     
or32 IRGC_93214 Arroz silvestre O. rufipogon Nepal Rojo Negro No     
or33 IRGC_93215 Arroz silvestre O. rufipogon Nepal Rojo Negro Si     
or34 IRGC_93217 Arroz silvestre O. rufipogon Nepal Rojo Negro Si     
or35 IRGC_93219 Arroz silvestre O. rufipogon Nepal Rojo Pajizo Si     
omd02 IRGC_93261 Grupo externo O. meridionalis Indonesia Rojo Negro Si     
or40 IRGC_93285 Arroz silvestre O. rufipogon Nepal Rojo Negro Si     
or41 IRGC_99545 Arroz silvestre O. rufipogon Nepal Rojo Negro Si     
or44 IRGC_100923 Arroz silvestre O. rufipogon Myanmar Blanco Pajizo Si     
sin39 IRGC_109364 Cultivos Asia O. sativa Nepal Rojo Negro No     
sin42 IRRI_6663 Cultivos Asia O. sativa India Rojo Negro No     
sau81 IRRI_32399 Cultivos Asia O. sativa Bután Rojo Negro Si     
arr29 IRRI_74723 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa India Blanco Pajizo No 27,1425 80,8575 
arr30 IRRI_80539 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 19,13333 81,93333 
arr33 IRRI_80568 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara x sativa spontanea India Rojo Negro Si 19,6 81,31667 
arr34 IRRI_80591 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 20,08333 80,58333 
arr35 IRRI_80614 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 19,61667 82,75 
arr21 IRRI_80626 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 21 82,08333 
arr06 IRRI_80723 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Myanmar Rojo Negro Si 18,83333 95,4 
arr37 IRRI_80741 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Myanmar Rojo Negro Si 19,7 96,26667 
arr38 IRRI_81902 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 27,97 79,840556 
arr60 IRGC_100915 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara India Rojo Pajizo No 22,562222 88,338889 
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
arr40 IRRI_81908 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 26,58333 84,08333 
arr41 IRRI_81910 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 27 81,96667 
arr42 IRRI_81914 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 25,91667 82,66667 
arr43 IRRI_81924 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara x sativa India Rojo Negro Si 26,91667 83,56667 
arr44 IRRI_81929 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 27,38333 82 
arr22 IRRI_82008 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 19,91667 81,21667 
arr26 IRRI_83256 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa Pakistán Rojo Pajizo Si 35,299722 72,571944 
arr46 IRRI_86477 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Blanco Negro Si 24,885556 82,85 
arr47 IRRI_86478 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 25,5 84,16667 
arr48 IRRI_93178 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo Si 24,104722 90,925556 
arr04 IRRI_93179 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo Si 23,650278 90,971389 
arr23 IRRI_93189 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Nepal Rojo Pajizo Si 28,694444 80,621944 
arr24 IRRI_93293 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Negro No 26,541389 87,465833 
arr51 IRRI_93297 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Negro No 26,546389 86,898333 
arr52 IRRI_93302 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Negro No 27,043889 84,898611 
arr53 IRRI_93303 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Pajizo No 27,61667 85,33333 
arr54 IRRI_93305 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Pajizo No 26,869167 86,053333 
arr25 IRRI_93307 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Negro Si 27,620278 84,379722 
arr55 IRRI_93313 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Negro Si 26,685278 86,481944 
arr57 IRRI_93320 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Nepal Rojo Pajizo Si 26,661389 86,479722 
arr58 IRRI_100200 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara Myanmar Blanco Pajizo Si 18,933056 95,333056 
arr27 IRRI_103790 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara Sri Lanka Blanco Negro Si 7,876944 80,7 
arr28 IRRI_103791 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara Sri Lanka Rojo Negro Si 7,876944 80,7 
arr62 IRRI_103826 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo Si 23,75 89,75 
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
arr63 IRRI_103829 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Bangladesh Rojo Negro Si 24,13333 89,08333 
arr01 IRRI_103832 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo No 24,291667 89,41 
arr64 IRRI_103833 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo Si 24,291667 89,41 
arr65 IRRI_103834 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Bangladesh Rojo Negro Si 24,41667 89,33333 
arr66 IRRI_103842 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara Bangladesh Rojo Negro Si 24,16667 89,55 
arr19 IRRI_105311 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India NA Negro Si 9,48333 76,08333 
arr67 IRRI_105330 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 11 76,5 
arr68 IRRI_105337 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 11,08333 75,91667 
arr69 IRRI_105341 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 11,66667 75,5 
arr70 IRRI_105343 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara India Rojo Negro Si 11,85 75,85 
arr71 IRRI_105351 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara India Rojo Negro Si 10,33333 76,16667 
arr02 IRRI_105869 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Negro No 23,83333 89,83333 
arr73 IRRI_105874 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo No 23,5 89 
arr74 IRRI_105877 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Pajizo No 23,08333 89,41667 
arr75 IRRI_105880 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Bangladesh Rojo Negro Si 23,58333 89,25 
arr76 IRRI_105892 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Negro Si 22,75 89,5 
arr77 IRRI_105907 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Negro No 23,45 91,18333 
arr78 IRRI_106030 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Rojo Negro Si 24,33333 91,66667 
arr03 IRRI_106032 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Bangladesh Blanco Pajizo Si 23 88,83333 
arr79 IRRI_106043 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 21 86,41667 
arr80 IRRI_106076 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 23,33333 85,5 
arr20 IRRI_106120 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 24 87,91667 
arr81 IRRI_106137 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea India Rojo Negro Si 23,36667 87,25 
arr05 IRRI_106228 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara India Rojo Negro Si 25,636111 92,233333 
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
arr82 IRRI_106401 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa spontanea Myanmar Blanco Negro Si 18,66667 95,33333 
ste09 IRRI_33888 Cultivos Asia O. sativa Myanmar Blanco Pajizo Si     
sin43 IRRI_45011 Cultivos Asia O. sativa India/Bangladesh Blanco Pajizo No     
ste10 IRRI_58286 Cultivos Asia O. sativa Afganistán Blanco Pajizo No     
rr20 rr20 Arroz maleza US (BHA1) O. sativa USA Rojo Negro Si     
rr09 rr9 Arroz maleza US (SH) O. sativa USA Rojo Pajizo No     
sar01 sar01 Cultivos Asia O. sativa India  Blanco Pajizo No     
sar02 sar02 Cultivos Asia O. sativa Irán Blanco Pajizo No     
sar03 sar03 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo Si     
sau01 sau01 Cultivos Asia O. sativa India Rojo Pajizo Si     
sau02 sau02 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sau03 sau03 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Negro Si     
sau04 sau04 Cultivos Asia O. sativa India Rojo Pajizo Si     
sau07 sau07 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Rojo Pajizo No     
sin02-1 sin02 Cultivos Asia O. sativa Sri Lanka Blanco Negro No     
sin03 sin03 Cultivos Asia O. sativa India Blanco Pajizo No     
sin04 sin04 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
sin09 sin9 Cultivos Asia O. sativa Taiwán Blanco Pajizo No     
str04 str04 Cultivos Asia O. sativa Bangladesh Blanco Pajizo No     
str10 str10 Cultivos Asia O. sativa Pakistán Blanco Negro Si     
onv04 80470 Arroz silvestre O. nivara India Rojo Negro Si     
or07 104599 Arroz silvestre O. rufipogon Sri Lanka Rojo Café Si     
  MUSC017 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC060 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
  MUSC086 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC119 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC142 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC177 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC207 Arroz silvestre O. rufipogon Malasia           
  MUSC218 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  MUSC237 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
or17 105855 Arroz silvestre O. rufipogon Tailandia           
onv05 80724 Arroz silvestre O. nivara Myanmar Rojo Negro Si     
onv03 105706 Arroz silvestre O. nivara Nepal Rojo Negro Si     
  MUSC023 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malaysia           
  MUSC062 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malaysia           
  MUSC098 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malaysia           
  MUSC122 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malaysia           
  MUSC143 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malaysia           
  MUSC178 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malaysia           
  MUSC208 Arroz silvestre O. rufipogon Malaysia           
  MUSC219 Cultivos Asia O. sativa Malaysia           
or78 105942 Arroz silvestre O. rufipogon Tailandia           
or62 87883 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Negro Si     
or53 105709 Arroz silvestre O. rufipogon india Rojo Negro Si     
  MUSC026 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC065 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC100 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
  MUSC128 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC145 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC187 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC209 Arroz silvestre O. rufipogon Malasia           
  MUSC220 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
onv06 86494 Arroz silvestre O. nivara Vietnam Rojo         
or49 106166 Arroz silvestre O. rufipogon Vietnam           
or29 81990 Arroz silvestre O. rufipogon Myanmar Rojo Café Si     
or18 105888 Arroz silvestre O. rufipogon Bangladesh Rojo Negro Si     
  MUSC032 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC067 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC103 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC132 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC146 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC188 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC221 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
onv08 88834 Arroz silvestre O. nivara Cambodia           
or23 106168 Arroz silvestre O. rufipogon Vietnam Rojo/blanco         
or64 101974 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Pajizo No     
or46 105898 Arroz silvestre O. rufipogon Bangladesh Rojo Café No     
  MUSC038 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC069 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC106 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC134 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
  MUSC150 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC200 Arroz silvestre O. rufipogon Malasia           
  MUSC225 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
or70 104764 Arroz silvestre O. rufipogon Tailandia           
or24 106169 Arroz silvestre O. rufipogon Vietnam Rojo/blanco         
or67 103423 Arroz silvestre O. rufipogon Sri Lanka Rojo Pajizo Si     
  MUSC001 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC043 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC072 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC136 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC154 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC201 Arroz silvestre O. rufipogon Malasia           
  MUSC232 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
or74 104812 Arroz silvestre O. rufipogon Tailandia           
or25 106321 Arroz silvestre O. rufipogon Cambodia Rojo         
onv09 103830 Arroz silvestre O. nivara Bangladesh Rojo Negro Si     
  MUSC007 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC052 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC079 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC114 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC138 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC161 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC202 Arroz silvestre O. rufipogon Malasia           
  MUSC234 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
or72 104875 Arroz silvestre O. rufipogon Tailandia           
or27 106453 Arroz silvestre O. rufipogon Indonesia           
or06 104501 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Negro Si     
  MUSC012 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC055 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC081 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC117 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC141 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC171 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
  MUSC203 Arroz silvestre O. rufipogon Malasia           
  MUSC235 Arroz maleza SE Asia O. sativa Malasia           
or16 105720 Arroz silvestre O. rufipogon Cambodia           
or28 106518 Arroz silvestre O. rufipogon Vietnam Rojo         
or19 106086 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Café Si     
or20 106103 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Café Si     
or03 106122 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Negro Si     
or80 106126 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Café Si     
or21 106134 Arroz silvestre O. rufipogon India Rojo Café Si     
  99599 Arroz maleza Sur de Asia O. rufipogon Indonesia           
  99601 Arroz maleza Sur de Asia O. rufipogon Indonesia           
  105353 Arroz maleza Sur de Asia O. rufipogon Tailandia           
  106332 Arroz maleza Sur de Asia O. rufipogon Cambodia           
  106338 Arroz maleza Sur de Asia O. rufipogon Cambodia           
  82037 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Tailandia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
  89191 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Cambodia           
  100218 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Tailandia           
  104406 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Tailandia           
  105728 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Cambodia           
  106316 Arroz maleza Sur de Asia O. nivara Cambodia           
  86449 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Tailandia           
  86478 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea India           
  100206 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea India           
  102157 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Vietnam           
  105362 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Tailandia           
  105798 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Tailandia           
  105851 Arroz silvestre O. spontanea Tailandia           
  106097 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea India           
  106431 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Vietnam           
  89235 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Cambodia           
  89240 Arroz maleza Sur de Asia O. spontanea Cambodia           
  104455 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara Tailandia           
  104496 Arroz maleza Sur de Asia O. sativa x nivara Tailandia           
  16657 Cultivos Asia O. sativa Indonesia           
IRGC_27016 27016 Cultivos Asia O. sativa Indonesia Rojo Pajizo Si     
IRGC_52696 52696 Cultivos Asia O. sativa Malasia Rojo Pajizo No     
  54287 Cultivos Asia O. sativa Indonesia           
  62151 Cultivos Asia O. sativa Tailandia           
  64519 Cultivos Asia O. sativa Thailand           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
IRGC_64598 64598 Cultivos Asia O. sativa Tailandia Rojo Café Si     
  66069 Cultivos Asia O. sativa Tailandia           
  66158 Cultivos Asia O. sativa Tailandia           
  71333 Cultivos Asia O. sativa Tailandia           
  71389 Cultivos Asia O. sativa Tailandia           
  71481 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71482 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71483 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71498 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71500 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71521 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71547 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71550 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71563 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71564 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71586 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71615 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71634 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71653 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  71655 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  73222 Cultivos Asia O. sativa Vietnam           
  77579 Cultivos Asia O. sativa Indonesia           
  78592 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  78594 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
  78597 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  78599 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  79154 Cultivos Asia O. sativa Cambodia           
  79552 Cultivos Asia O. sativa Vietnam           
  79803 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  79805 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  79817 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  79820 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  79821 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  79829 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  82687 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  82691 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  83850 Cultivos Asia O. sativa Malasia           
  88001 Cultivos Asia O. sativa Cambodia           
  90675 Cultivos Asia O. sativa Vietnam           
IRGC_90705 90705 Cultivos Asia O. sativa Vietnam Rojo Pajizo NA     
  109634 Cultivos Asia O. sativa Cambodia           
  115190 Cultivos Asia O. sativa Cambodia           
  5803 Cultivos Asia O. sativa Tailandia           
  16428 Cultivos Asia O. sativa Indonesia           
  40748 Cultivos Asia O. sativa Vietnam           
omd01 101148 Grupo externo O. meridionalis Australia Rojo Negro Si     
obr01 104081 Grupo externo O. barthii Nigeria Rojo Negro Si     
obr03 104119 Grupo externo O. barthii Chad Rojo Negro Si     
 
 





GBS SRA ID1 Tipo de Oryza 
Especie designada al tiempo 
de la colecta 
País de origen Pericarpio Glumas Aristas Latitud Longitud 
or08 104624 Arroz silvestre O. rufipogon China           
or05 100916 Arroz silvestre O. rufipogon China Rojo         
onv01 103821 Arroz silvestre O. nivara China Café         








B. Anexo: Resultados Structure 
Harvester para las accesiones 
colombianas  
K Reps Mean LnP(K) 
Stdev 
LnP(K) 
Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 
1 3 -325068,8333 8,7523 NA NA NA 
2 3 -227358,3667 5,7813 97710,466667 69308,633333 11988,433958 
3 3 -198956,5333 11,4962 28401,833333 19894,700000 1730,541039 
4 3 -190449,4000 2529,5205 8507,133333 7032,766667 2,780277 
5 3 -188975,0333 3577,0684 1474,366667 7805,033333 2,181964 
6 3 -179695,6333 6463,3212 9279,400000 8823,666667 1,365191 
7 3 -179239,9000 6510,5088 455,733333 3222,533333 0,494974 
8 3 -175561,6333 173,7637 3678,266667 5255,966667 30,247783 
9 3 -177139,3333 2987,4858 -1577,700000 3226,833333 1,080117 
10 3 -175490,2000 207,4058 1649,133333 2411,700000 11,627930 
11 3 -176252,7667 1125,7503 -762,566667 3504,733333 3,113242 
12 3 -180520,0667 9047,8604 -4267,300000 8973,066667 0,991734 
13 3 -175814,3000 306,3799 4705,766667 6096,766667 19,899370 
14 3 -177205,3000 3004,9657 -1391,000000 300,333333 0,099946 







C. Anexo: Información de 
accesiones colombianas y 
coeficientes de ancestría inferidos 





para el modelo 
K=2 
 GBS ID Grupo 
Ancestría inferida 
para el modelo 
K=2 
verde morado  verde morado 
1_10 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
1_9 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_11 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_10 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_12 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_11 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_13 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_12 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_15 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_13 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_16 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_14 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_18 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_15 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_19 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_16 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_1 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_17 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_20 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_18 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_21 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_19 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_22 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_1 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_23 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_20 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_24 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_21 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_25 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_22 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_26 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_23 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_27 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_24 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_28 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_25 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_29 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_26 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_2 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_27 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_3 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_28 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_4 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_29 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_5 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_2 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_6 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_30 Arroz maleza 0,000 1,000 
1_8 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
2_31 Arroz maleza 0,000 1,000 
 








para el modelo K=2 
 GBS ID Grupo 
Ancestría inferida 
para el modelo K=2 
verde morado  verde morado 
2_32 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
3_7 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_33 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
3_8 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_34 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
3_9 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_3 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_10 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_4 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_11 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_5 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_12 Arroz maleza 0,001 0,999 
2_6 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_13 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_7 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_14 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_8 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_15 Arroz maleza 0,000 1,000 
2_9 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_16 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_10 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_17 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_11 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_18 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_13 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_19 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_14 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_20 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_15 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_21 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_16 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_23 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_17 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_24 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_18 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_25 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_19 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_26 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_1 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_27 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_20 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_28 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_21 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_2 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_22 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_3 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_23 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_4 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_24 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_5 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_25 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_6 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_26 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_7 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_27 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_8 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_29 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
4_9 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_2 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
5_11 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_30 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
5_12 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_3 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
5_13 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_4 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
5_14 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_5 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
5_15 Arroz maleza 0,000 1,000 
3_6 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
5_16 Arroz maleza 0,000 1,000 
 








inferida para el 
modelo K=2 
 GBS ID Grupo 
Ancestría 
inferida para el 
modelo K=2 
verde morado  verde morado 
5_17 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C36 Arroz local 0,197 0,803 
5_18 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C44 Arroz local 0,193 0,807 
5_19 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C52 Arroz local 0,193 0,807 
5_1 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C59 Arroz local 0,019 0,981 
5_20 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C6 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_21 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C8 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_23 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
C9 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_24 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
F0 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_25 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
F3 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_26 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
F4 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_27 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
F50 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_28 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
F60 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_2 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
O1 Arroz comercial 0,000 1,000 
5_3 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
oal018 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
5_4 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
oal133 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
5_5 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
oal161 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
5_6 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
oal685 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
5_7 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
oal686 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
5_8 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
ogp01 Silvestre Suramérica 0,445 0,555 
5_9 Arroz maleza 0,000 1,000 
 
ogp02 Silvestre Suramérica 0,490 0,510 
C101 Arroz local 0,182 0,818 
 
ogp03 Silvestre Suramérica 0,487 0,513 
C105 Arroz local 0,000 1,000 
 
ogp04 Silvestre Suramérica 0,513 0,487 
C106 Arroz local 0,191 0,809 
 
ogp05 Silvestre Suramérica 0,000 1,000 
C108 Arroz local 0,191 0,809 
 
ogp06 Silvestre Suramérica 0,516 0,484 
C109 Arroz local 0,197 0,803 
 
ogp10 Silvestre Suramérica 0,446 0,554 
C110 Arroz local 0,000 1,000 
 
ogr155 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C111 Arroz local 0,000 1,000 
 
ogr156 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C112 Arroz local 0,189 0,811 
 
ogr157 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C117 Arroz local 0,193 0,807 
 
ogr241 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C118 Arroz local 0,000 1,000 
 
ogr560 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C120 Arroz local 0,188 0,812 
 
ogr664 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C122 Arroz local 0,194 0,806 
 
ola171 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C123 Arroz local 0,186 0,814 
 
ola557 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C124 Arroz local 0,170 0,830 
 
ola697 Silvestre Suramérica 1,000 1,000 
C32 Arroz local 0,178 0,822 
 





D. Anexo: Análisis de componentes 
principales basados en datos GBS 
para todas las accesiones 
colombianas 
GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
 
GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
1_10 Arroz maleza -0.0219 -0.0159  1_5 
Arroz maleza -0.0226 -0.0175 
1_11 Arroz maleza -0.0222 -0.0147  1_6 
Arroz maleza -0.0223 -0.0143 
1_12 Arroz maleza -0.0221 -0.0127  1_8 
Arroz maleza -0.0216 -0.0161 
1_13 Arroz maleza -0.0222 -0.015  1_9 
Arroz maleza -0.0225 -0.017 
1_15 Arroz maleza -0.0222 -0.0154  2_10 
Arroz maleza -0.0218 -0.0141 
1_16 Arroz maleza -0.0223 -0.0149  2_11 
Arroz maleza -0.0223 -0.0161 
1_18 Arroz maleza -0.0224 -0.0171  2_12 
Arroz maleza -0.0227 -0.0185 
1_19 Arroz maleza -0.0221 -0.0168  2_13 
Arroz maleza -0.0215 -0.0166 
1_1 Arroz maleza -0.0218 -0.0114  2_14 
Arroz maleza -0.0219 -0.0175 
1_20 Arroz maleza -0.0221 -0.0119  2_15 
Arroz maleza -0.0205 -0.0076 
1_21 Arroz maleza -0.0225 -0.0169  2_16 
Arroz maleza -0.0222 -0.0168 
1_22 Arroz maleza -0.0222 -0.0152  2_17 
Arroz maleza -0.022 -0.0176 
1_23 Arroz maleza -0.0221 -0.0169  2_18 
Arroz maleza -0.0223 -0.0181 
1_24 Arroz maleza -0.0208 -0.0166  2_19 
Arroz maleza -0.0226 -0.0171 
1_25 Arroz maleza -0.0222 -0.0131  2_1 
Arroz maleza -0.0223 -0.0148 
1_26 Arroz maleza -0.0221 -0.0152  2_20 
Arroz maleza -0.0228 -0.0187 
1_27 Arroz maleza -0.0219 -0.0126  2_21 
Arroz maleza -0.0224 -0.0177 
1_28 Arroz maleza -0.0223 -0.0165  2_22 
Arroz maleza -0.0223 -0.0171 
1_29 Arroz maleza -0.0219 -0.013  2_23 
Arroz maleza -0.022 -0.0168 
1_2 Arroz maleza -0.0224 -0.0164  2_24 
Arroz maleza -0.0223 -0.0175 
1_3 Arroz maleza -0.0218 -0.0161  2_25 
Arroz maleza -0.0206 -0.0153 
1_4 Arroz maleza -0.0224 -0.0146  2_26 
Arroz maleza -0.0213 -0.0164 
 




GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
 
GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
2_27 Arroz maleza -0.0218 -0.0142  3_29 
Arroz maleza -0.0214 -0.0153 
2_28 Arroz maleza -0.0206 -0.0153  3_2 
Arroz maleza -0.0218 -0.0132 
2_29 Arroz maleza -0.0222 -0.0163  3_30 
Arroz maleza -0.0223 -0.0158 
2_2 Arroz maleza -0.0224 -0.0154  3_3 
Arroz maleza -0.0219 -0.0155 
2_30 Arroz maleza -0.022 -0.0168  3_4 
Arroz maleza -0.0205 -0.0128 
2_31 Arroz maleza -0.0217 -0.017  3_5 
Arroz maleza -0.022 -0.0163 
2_32 Arroz maleza -0.0226 -0.0178  3_6 
Arroz maleza -0.0223 -0.0158 
2_33 Arroz maleza -0.0204 -0.0167  3_7 
Arroz maleza -0.0216 -0.0148 
2_34 Arroz maleza -0.022 -0.0128  3_8 
Arroz maleza -0.0223 -0.0165 
2_3 Arroz maleza -0.0216 -0.0131  3_9 
Arroz maleza -0.0223 -0.0169 
2_4 Arroz maleza -0.022 -0.0163  4_10 
Arroz maleza -0.0221 -0.0161 
2_5 Arroz maleza -0.0217 -0.0148  4_11 
Arroz maleza -0.0224 -0.0169 
2_6 Arroz maleza -0.0221 -0.0133  4_12 
Arroz maleza -0.0216 -0.0106 
2_7 Arroz maleza -0.0223 -0.0175  4_13 
Arroz maleza -0.0227 -0.0175 
2_8 Arroz maleza -0.0218 -0.0153  4_14 
Arroz maleza -0.0207 -0.0171 
2_9 Arroz maleza -0.022 -0.0136  4_15 
Arroz maleza -0.0207 -0.0171 
3_10 Arroz maleza -0.0212 -0.0125  4_16 
Arroz maleza -0.0219 -0.0162 
3_11 Arroz maleza -0.0222 -0.0169  4_17 
Arroz maleza -0.0202 -0.0162 
3_13 Arroz maleza -0.0218 -0.0163  4_18 
Arroz maleza -0.0209 -0.0142 
3_14 Arroz maleza -0.0221 -0.0168  4_19 
Arroz maleza -0.0218 -0.0135 
3_15 Arroz maleza -0.0221 -0.017  4_20 
Arroz maleza -0.0221 -0.0154 
3_16 Arroz maleza -0.0222 -0.0167  4_21 
Arroz maleza -0.0203 -0.0159 
3_17 Arroz maleza -0.0209 -0.0165  4_23 
Arroz maleza -0.0218 -0.0171 
3_18 Arroz maleza -0.0223 -0.0158  4_24 
Arroz maleza -0.0225 -0.0171 
3_19 Arroz maleza -0.0201 -0.0144  4_25 
Arroz maleza -0.0223 -0.018 
3_1 Arroz maleza -0.0218 -0.015  4_26 
Arroz maleza -0.0222 -0.0173 
3_20 Arroz maleza -0.0218 -0.0169  4_27 
Arroz maleza -0.0215 -0.0153 
3_21 Arroz maleza -0.0223 -0.0157  4_28 
Arroz maleza -0.0212 -0.0169 
3_22 Arroz maleza -0.0218 -0.0172  4_2 
Arroz maleza -0.0222 -0.0157 
3_23 Arroz maleza -0.0224 -0.0163  4_3 
Arroz maleza -0.0213 -0.0133 
3_24 Arroz maleza -0.0225 -0.0164  4_4 
Arroz maleza -0.0191 -0.0144 
3_25 Arroz maleza -0.0225 -0.017  4_5 
Arroz maleza -0.0223 -0.0166 
3_26 Arroz maleza -0.0225 -0.0169  4_6 
Arroz maleza -0.0203 -0.0157 
3_27 Arroz maleza -0.0218 -0.0161  4_7 








GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
 
GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
4_8 Arroz maleza -0.0224 -0.0173  C111 
Arroz local -0.0216 -0.0102 
4_9 Arroz maleza -0.0215 -0.0167  C112 
Arroz local -0.0197 0.0114 
5_11 Arroz maleza -0.0225 -0.0169  C117 
Arroz local -0.0195 0.0131 
5_12 Arroz maleza -0.0223 -0.0159  C118 
Arroz local -0.0215 -0.0107 
5_13 Arroz maleza -0.0224 -0.0169  C120 
Arroz local -0.0195 0.0122 
5_14 Arroz maleza -0.0223 -0.0156  C122 
Arroz local -0.0196 0.0133 
5_15 Arroz maleza -0.0223 -0.0154  C123 
Arroz local -0.0195 0.0114 
5_16 Arroz maleza -0.0219 -0.0167  C124 
Arroz local -0.0197 0.0119 
5_17 Arroz maleza -0.0221 -0.0139  C32 
Arroz local -0.0198 0.0118 
5_18 Arroz maleza -0.0209 -0.0152  C36 
Arroz local -0.0197 0.0127 
5_19 Arroz maleza -0.0224 -0.0179  C44 
Arroz local -0.0198 0.0127 
5_1 Arroz maleza -0.0212 -0.0152  C52 
Arroz local -0.0195 0.0133 
5_20 Arroz maleza -0.0216 -0.0165  C59 
Arroz local -0.0208 -0.0019 
5_21 Arroz maleza -0.0213 -0.0161  C6 
Arroz comercial -0.0224 -0.0176 
5_23 Arroz maleza -0.0212 -0.016  C8 
Arroz comercial -0.0224 -0.0173 
5_24 Arroz maleza -0.0223 -0.0155  C9 
Arroz comercial -0.0225 -0.018 
5_25 Arroz maleza -0.0221 -0.0152  F0 
Arroz comercial -0.0223 -0.0171 
5_26 Arroz maleza -0.0221 -0.0156  F3 
Arroz comercial -0.0225 -0.0172 
5_27 Arroz maleza -0.0222 -0.0151  F4 
Arroz comercial -0.0225 -0.017 
5_28 Arroz maleza -0.0224 -0.0166  F50 
Arroz comercial -0.0217 -0.0107 
5_2 Arroz maleza -0.022 -0.0156  F60 
Arroz comercial -0.0222 -0.0142 
5_3 Arroz maleza -0.0225 -0.0161  O1 
Arroz comercial -0.0218 -0.0156 
5_4 Arroz maleza -0.0225 -0.0164  oal018 
O. alta 0.1641 0.0039 
5_5 Arroz maleza -0.0216 -0.0155  oal133 
O. alta 0.2718 -0.0123 
5_6 Arroz maleza -0.0225 -0.0168  oal161 
O. alta 0.2544 -0.0117 
5_7 Arroz maleza -0.022 -0.0149  oal685 
O. alta 0.2645 -0.0116 
5_8 Arroz maleza -0.022 -0.0165  oal686 
O. alta 0.2587 -0.0115 
5_9 Arroz maleza -0.0223 -0.0171  ogp01 
O. glumaepatula -0.0048 0.3571 
C101 Arroz local -0.0192 0.011  ogp02 
O. glumaepatula -0.0039 0.4104 
C105 Arroz local -0.0219 -0.0112  ogp03 
O. glumaepatula -0.004 0.4096 
C106 Arroz local -0.0195 0.0129  ogp04 
O. glumaepatula -0.0033 0.4327 
C108 Arroz local -0.0197 0.0128  ogp05 
O. glumaepatula -0.0207 -0.0134 
C109 Arroz local -0.0195 0.0134  ogp06 
O. glumaepatula -0.003 0.4348 
C110 Arroz local -0.0214 -0.0086  ogp10 
O. glumaepatula -0.0046 0.3435 
 
 




GBS ID Grupo PCA1 PCA2 
ogr155 O. grandiglumis 0.2602 -0.013 
ogr156 O. grandiglumis 0.2271 -0.0109 
ogr157 O. grandiglumis 0.2464 -0.0116 
ogr241 O. grandiglumis 0.2645 -0.0127 
ogr560 O. grandiglumis 0.2736 -0.0116 
ogr664 O. grandiglumis 0.2665 -0.0127 
ola171 O. latifolia 0.2604 -0.0113 
ola557 O. latifolia 0.2292 -0.0101 
ola697 O. latifolia 0.2431 -0.0099 






E. Anexo: Resultados Structure 
Harvester para las accesiones 
colombinas sin incluir Oryzas 
silvestres suramericanos 
# K Reps Mean LnP(K) 
Stdev 
LnP(K) 
Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 
1 3 -286273,9667 1,8824 NA NA NA 
2 3 -232431,2000 10,2504 53842,766667 30833,766667 3008,064993 
3 3 -209422,2000 10,8871 23009,000000 9864,466667 906,065235 
4 3 -196277,6667 30,3009 13144,533333 6610,233333 218,153180 
5 3 -189743,3667 7,5036 6534,300000 6531,800000 870,494086 
6 3 -189740,8667 26,8375 2,500000 24,633333 0,917869 
7 3 -189763,0000 24,8218 -22,133333 82294,700000 3315,425039 




9 3 -193677,0667 5868,4940 78402,766667 74900,866667 12,763218 
10 3 -190175,1667 639,4196 3501,900000 3436,166667 5,373884 
11 3 -190109,4333 539,5217 65,733333 75640,166667 140,198563 




13 3 -190166,5667 606,4919 75517,300000 75512,666667 124,507290 
14 3 -190161,9333 566,2704 4,633333 357,466667 0,631265 







F. Anexo: Información de accesiones colombianas y 
coeficientes de ancestría inferidos por el software 





inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
1_1 Maleza 0 1 0,4429 0,0083 0,119 0,3602 0,0696 0,0073 0,3615 0,119 0,4471 0,0003 0 0,0647 
1_10 Maleza 0 1 0,0007 0,292 0 0,2853 0,422 0,293 0,288 0 0 0 0 0,4191 
1_11 Maleza 0,175 0,825 0,0087 0,2299 0 0,3975 0,3639 0,2307 0,3987 0 0,005 0 0 0,3657 
1_12 Maleza 0,083 0,917 0,5488 0 0,103 0 0,3481 0 0 0,1027 0,5495 0 0 0,3478 
1_13 Maleza 0,055 0,945 0 0,2257 0,001 0,0083 0,765 0,227 0,006 0 0 0 0 0,767 
1_15 Maleza 0,083 0,917 0,2307 0,4785 0,0117 0,005 0,2741 0,4783 0,0037 0,0083 0,2317 0 0,0003 0,2777 
1_16 Maleza 0,014 0,986 0,001 0,1006 0,001 0,1326 0,7648 0,099 0,1333 0,001 0 0 0 0,7667 
1_18 Maleza 0 1 0 0,9947 0 0,001 0,0043 0,996 0,001 0 0 0 0 0,003 
1_19 Maleza 0,1707 0,8293 0,001 0,5227 0 0,3547 0,1217 0,5232 0,3558 0 0,0007 0 0 0,1204 
1_2 Maleza 0,214 0,786 0,001 0,2767 0 0,7203 0,002 0,2758 0,7232 0 0 0 0 0,001 
1_20 Maleza 0,002 0,998 0,6209 0,083 0,1691 0,124 0,003 0,0827 0,1241 0,1691 0,6224 0 0 0,0017 
1_21 Maleza 0,0917 0,9083 0,0183 0 0 0 0,9817 0 0 0 0,0117 0 0 0,9883 
 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
1_22 Maleza 0 1 0,001 0,7162 0,067 0 0,2157 0,7178 0 0,067 0 0 0 0,2151 
1_23 Maleza 0,005 0,995 0,002 0,003 0 0,5045 0,4905 0,002 0,5075 0 0,001 0 0 0,4895 
1_24 Maleza 0,112 0,888 0 0,6239 0 0 0,3761 0,6245 0 0 0 0 0 0,3755 
1_25 Maleza 0,0637 0,9363 0 0,2588 0,056 0,2645 0,4206 0,2585 0,2652 0,056 0 0 0 0,4203 
1_26 Maleza 0,067 0,933 0 0,3896 0,0027 0,1841 0,4236 0,3891 0,1851 0,0017 0 0 0 0,4241 
1_27 Maleza 0 1 0,3519 0,0327 0,027 0,4262 0,1623 0,0257 0,4305 0,025 0,3515 0 0 0,1673 
1_28 Maleza 0,161 0,839 0,0007 0,0017 0 0,8133 0,1843 0,0013 0,8172 0 0 0 0 0,1815 
1_29 Maleza 0 1 0,4485 0,2976 0,131 0,1056 0,0173 0,3001 0,1064 0,1317 0,4525 0 0 0,0093 
1_3 Maleza 0 1 0 0,472 0 0,528 0 0,471 0,529 0 0 0 0 0 
1_4 Maleza 0,032 0,968 0 0,3227 0 0,4678 0,2095 0,3232 0,4693 0 0 0 0 0,2075 
1_5 Maleza 0 1 0,0023 0,7903 0 0,084 0,1234 0,7906 0,0844 0 0,0017 0 0 0,1234 
1_6 Maleza 0,081 0,919 0 0,0707 0 0,0113 0,9179 0,0734 0,0083 0 0 0 0 0,9183 
1_8 Maleza 0 1 0 0,3137 0 0,6023 0,084 0,3165 0,6077 0 0 0 0 0,0757 
1_9 Maleza 0 1 0 0,3938 0 0,4852 0,121 0,3941 0,4868 0 0 0 0 0,119 
2_1 Maleza 0,028 0,972 0,001 0 0,001 0,3617 0,6363 0 0,3626 0 0,001 0 0 0,6364 
2_10 Maleza 0,023 0,977 0,001 0,3164 0 0,3521 0,3304 0,3169 0,3526 0 0,0007 0 0 0,3299 
2_11 Maleza 0 1 0,1319 0,001 0 0 0,8671 0 0 0 0,1301 0 0 0,8699 
2_12 Maleza 0,001 0,999 0,0003 0,9987 0 0 0,001 1 0 0 0 0 0 0 
2_13 Maleza 0 1 0,0257 0,0264 0 0 0,948 0,02 0 0 0,018 0 0 0,962 
2_14 Maleza 0,0553 0,9447 0,1217 0,7566 0 0 0,1217 0,757 0 0 0,1207 0 0 0,1223 
2_15 Maleza 0 1 0,001 0,0913 0,002 0,9047 0,001 0,0757 0,8913 0 0 0,0127 0,0203 0 
2_16 Maleza 0 1 0,0013 0,4133 0 0 0,5853 0,4137 0 0 0,001 0 0 0,5853 
 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
2_17 Maleza 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
2_18 Maleza 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
2_19 Maleza 0,069 0,931 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
2_2 Maleza 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
2_20 Maleza 0 1 0,0073 0,8373 0 0 0,1553 0,8387 0 0 0,0063 0 0 0,155 
2_21 Maleza 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
2_22 Maleza 0 1 0,002 0,425 0 0 0,573 0,4253 0 0 0,001 0 0 0,5737 
2_23 Maleza 0 1 0,001 0,2722 0 0 0,7268 0,2729 0 0 0,001 0 0 0,7261 
2_24 Maleza 0 1 0 0,985 0 0 0,015 0,989 0 0 0 0 0 0,011 
2_25 Maleza 0 1 0 0,001 0 0,6287 0,3703 0 0,631 0 0 0 0 0,369 
2_26 Maleza 0,064 0,936 0,0307 0,5077 0 0,4513 0,0103 0,51 0,4533 0 0,0297 0 0 0,007 
2_27 Maleza 0,0217 0,9783 0,001 0,0007 0 0 0,9983 0 0 0 0,001 0 0 0,999 
2_28 Maleza 0 1 0,1173 0,001 0 0 0,8817 0 0 0 0,1158 0 0 0,8842 
2_29 Maleza 0 1 0,001 0,7369 0 0,1704 0,0917 0,737 0,1713 0 0,001 0 0 0,0907 
2_3 Maleza 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
2_30 Maleza 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
2_31 Maleza 0 1 0,0273 0,8503 0 0,001 0,1213 0,8523 0 0 0,0187 0 0 0,129 
2_32 Maleza 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
2_33 Maleza 0,094 0,906 0,001 0,3691 0 0 0,6299 0,3695 0 0 0,001 0 0 0,6295 
2_34 Maleza 0 1 0 0,09 0,001 0 0,909 0,0898 0 0 0 0 0 0,9102 
2_4 Maleza 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
2_5 Maleza 0 1 0 0,3843 0 0,6157 0 0,3835 0,6165 0 0 0 0 0 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
2_6 Maleza 0,072 0,928 0 0 0 0,349 0,651 0 0,3493 0 0 0 0 0,6507 
2_7 Maleza 0 1 0 0,999 0 0,001 0 0,999 0,001 0 0 0 0 0 
2_8 Maleza 0,054 0,946 0,0846 0,001 0 0,2855 0,6289 0 0,2868 0 0,0837 0 0 0,6295 
2_9 Maleza 0,096 0,904 0 0,075 0,036 0,52 0,369 0,0726 0,5208 0,035 0 0,001 0,0007 0,3699 
3_1 Maleza 0 1 0,001 0,0157 0 0,793 0,1903 0,0093 0,7966 0 0 0 0 0,1941 
3_10 Maleza 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
3_11 Maleza 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
3_13 Maleza 0 1 0,5655 0,0443 0 0 0,3901 0,0424 0 0 0,5644 0 0 0,3933 
3_14 Maleza 0 1 0,001 0,4413 0 0 0,5577 0,4407 0 0 0,001 0 0 0,5583 
3_15 Maleza 0 1 0,0007 0,001 0 0,317 0,6813 0,0003 0,3198 0 0 0 0 0,6799 
3_16 Maleza 0 1 0,0053 0,3308 0 0,3815 0,2824 0,3306 0,3826 0 0,004 0 0 0,2829 
3_17 Maleza 0 1 0,1536 0,4597 0 0,3851 0,0017 0,4607 0,386 0 0,1523 0 0 0,001 
3_18 Maleza 0,002 0,998 0,8087 0 0 0 0,1913 0 0 0 0,8079 0 0 0,1921 
3_19 Maleza 0 1 0,0017 0,1393 0 0,1523 0,7067 0,1398 0,1528 0 0,001 0 0 0,7065 
3_2 Maleza 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
3_20 Maleza 0,045 0,955 0,7315 0,2685 0 0 0 0,2689 0 0 0,7311 0 0 0 
3_21 Maleza 0 1 0,6502 0 0 0 0,3498 0 0 0 0,6494 0 0 0,3506 
3_22 Maleza 0 1 0 0,9293 0 0 0,0707 0,9296 0 0 0 0 0 0,0704 
3_23 Maleza 0 1 0 0,6147 0 0,3853 0 0,614 0,386 0 0 0 0 0 
3_24 Maleza 0 1 0 0,6152 0 0,3848 0 0,614 0,386 0 0 0 0 0 
3_25 Maleza 0 1 0,7992 0 0 0,003 0,1978 0 0,002 0 0,7989 0 0 0,1991 
3_26 Maleza 0 1 0 0,6358 0 0,3326 0,0317 0,6387 0,3353 0 0 0 0 0,026 
 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
3_27 Maleza 0,001 0,999 0,0336 0,001 0 0,5296 0,4357 0 0,5329 0 0,0234 0 0 0,4438 
3_29 Maleza 0 1 0,0027 0,1693 0 0,0017 0,8263 0,1698 0,001 0 0,0017 0 0 0,8276 
3_3 Maleza 0,052 0,948 0,005 0,0003 0 0,2614 0,7332 0 0,2618 0 0,0033 0 0 0,7349 
3_30 Maleza 0,001 0,999 0,6549 0 0 0 0,3451 0 0 0 0,6538 0 0 0,3462 
3_4 Maleza 0 1 0,004 0 0 0,988 0,008 0 0,9913 0 0,0033 0 0 0,0053 
3_5 Maleza 0 1 0,9607 0 0 0,0393 0 0 0,0393 0 0,9607 0 0 0 
3_6 Maleza 0 1 0 0,165 0 0,7567 0,0783 0,1658 0,7602 0 0 0 0 0,074 
3_7 Maleza 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
3_8 Maleza 0,018 0,982 0,3723 0,23 0 0,1763 0,2213 0,2303 0,1773 0 0,3709 0 0 0,2216 
3_9 Maleza 0 1 0,003 0,2701 0 0,1574 0,5695 0,2693 0,1583 0 0,0013 0 0 0,571 
4_10 Maleza 0 1 0 0,002 0 0,973 0,025 0,0013 0,9823 0 0 0 0 0,0163 
4_11 Maleza 0 1 0,0077 0,4323 0 0,477 0,083 0,4323 0,4787 0 0,006 0 0 0,083 
4_12 Maleza 0,164 0,836 0 0 0,1131 0,8869 0 0 0,887 0,113 0 0 0 0 
4_13 Maleza 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
4_14 Maleza 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
4_15 Maleza 0 1 0,001 0,7814 0 0 0,2176 0,7827 0 0 0,001 0 0 0,2163 
4_16 Maleza 0 1 0 0,6207 0 0,3793 0 0,6202 0,3798 0 0 0 0 0 
4_17 Maleza 0 1 0,0007 0,9983 0 0 0,001 0,999 0 0 0 0 0 0,001 
4_18 Maleza 0,05 0,95 0,097 0,0037 0 0,2113 0,688 0,0023 0,2127 0 0,0937 0 0 0,6912 
4_19 Maleza 0,002 0,998 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
4_2 Maleza 0 1 0,285 0 0 0,714 0,001 0 0,7155 0 0,2845 0 0 0 
4_20 Maleza 0 1 0,5488 0 0 0,4512 0 0 0,4517 0 0,5483 0 0 0 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
4_21 Maleza 0 1 0,001 0,6889 0 0,133 0,1771 0,6901 0,1343 0 0,001 0 0 0,1746 
4_23 Maleza 0 1 0,001 0,7886 0 0 0,2104 0,7899 0 0 0,0003 0 0 0,2097 
4_24 Maleza 0 1 0,6065 0,0003 0 0 0,3931 0 0 0 0,6062 0 0 0,3938 
4_25 Maleza 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
4_26 Maleza 0 1 0,0077 0,6455 0 0 0,3468 0,646 0 0 0,0057 0 0 0,3483 
4_27 Maleza 0 1 0 0,613 0 0,387 0 0,6124 0,3876 0 0 0 0 0 
4_28 Maleza 0 1 0,001 0,9027 0 0,001 0,0953 0,9044 0,0003 0 0,001 0 0 0,0943 
4_3 Maleza 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 
4_4 Maleza 0 1 0,3713 0,3313 0 0,2947 0,0027 0,3319 0,2959 0 0,3712 0 0 0,001 
4_5 Maleza 0 1 0,3484 0,3651 0 0,2811 0,0053 0,3653 0,2827 0 0,3487 0 0 0,0033 
4_6 Maleza 0 1 0,001 0,4957 0 0,4993 0,004 0,4957 0,501 0 0,0007 0 0 0,0027 
4_7 Maleza 0 1 0 0,2684 0 0,7316 0 0,2673 0,7327 0 0 0 0 0 
4_8 Maleza 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
4_9 Maleza 0 1 0,8332 0,0907 0 0,0761 0 0,091 0,0767 0 0,8323 0 0 0 
5_1 Maleza 0 1 0,2253 0,163 0 0,6107 0,001 0,162 0,6127 0 0,225 0 0 0,0003 
5_11 Maleza 0,0193 0,9807 0,997 0,003 0 0 0 0,002 0 0 0,998 0 0 0 
5_12 Maleza 0 1 0,5559 0,0003 0 0 0,4438 0 0 0 0,5549 0 0 0,4451 
5_13 Maleza 0,032 0,968 0,8425 0,1565 0 0,001 0 0,1561 0,001 0 0,8429 0 0 0 
5_14 Maleza 0 1 0 0,2502 0 0,0881 0,6618 0,2498 0,0884 0 0 0 0 0,6618 
5_15 Maleza 0 1 0 0,3687 0 0,5353 0,096 0,3688 0,5365 0 0 0 0 0,0947 
5_16 Maleza 0 1 0,6787 0,147 0 0,07 0,1043 0,151 0,0697 0 0,682 0 0 0,0973 
5_17 Maleza 0 1 0 0,5592 0 0,4285 0,0123 0,5607 0,4313 0 0 0 0 0,008 
 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
5_18 Maleza 0 1 0,57 0,001 0 0,197 0,232 0,0007 0,198 0 0,5703 0 0 0,231 
5_19 Maleza 0,001 0,999 0 0,7986 0 0 0,2014 0,7999 0 0 0 0 0 0,2001 
5_2 Maleza 0 1 0 0,4925 0 0,4149 0,0926 0,493 0,416 0 0 0 0 0,091 
5_20 Maleza 0 1 0,7058 0,008 0 0,1661 0,1201 0,0047 0,1681 0 0,7052 0 0 0,122 
5_21 Maleza 0 1 0,6616 0,2084 0 0,1 0,03 0,2121 0,1014 0 0,6648 0 0 0,0217 
5_23 Maleza 0,001 0,999 0,7654 0,2313 0 0,0023 0,001 0,2322 0,001 0 0,7668 0 0 0 
5_24 Maleza 0,003 0,997 0,9 0 0 0,0797 0,0203 0 0,0804 0 0,9026 0 0 0,017 
5_25 Maleza 0,0373 0,9627 0,8516 0 0 0,1484 0 0 0,1478 0 0,8522 0 0 0 
5_26 Maleza 0,049 0,951 0,5243 0,1057 0 0,1797 0,1903 0,106 0,1797 0 0,5247 0 0 0,1897 
5_27 Maleza 0 1 0,1956 0,3979 0,005 0,2866 0,115 0,3986 0,2879 0,0033 0,1958 0 0 0,1144 
5_28 Maleza 0 1 0,7879 0,0847 0 0,1274 0 0,0847 0,128 0 0,7873 0 0 0 
5_3 Maleza 0,001 0,999 0,2179 0,1663 0 0,6148 0,001 0,1647 0,617 0 0,2177 0 0 0,0007 
5_4 Maleza 0 1 0,7367 0,115 0 0,1483 0 0,115 0,1487 0 0,7362 0 0 0 
5_5 Maleza 0 1 0,839 0,001 0 0,159 0,001 0,001 0,1596 0 0,8391 0 0 0,0003 
5_6 Maleza 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
5_7 Maleza 0,035 0,965 0,007 0,0443 0 0,1493 0,7994 0,0377 0,1518 0 0,0033 0 0 0,8072 
5_8 Maleza 0 1 0,001 0,5827 0 0,4153 0,001 0,5817 0,4173 0 0 0 0 0,001 
5_9 Maleza 0 1 0 0,5789 0 0,4141 0,007 0,5791 0,4166 0 0 0 0 0,0043 
C101 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C105 Local 0,1917 0,8083 0,001 0,004 0,1331 0 0,8619 0,0027 0 0,133 0,001 0 0 0,8633 
C106 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
C108 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C109 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C110 Local 0,231 0,769 0,001 0 0,13 0 0,869 0 0 0,1301 0,0003 0 0 0,8696 
C111 Local 0,162 0,838 0,1751 0 0,0914 0 0,7336 0 0 0,0914 0,1731 0 0 0,7356 
C112 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C117 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C118 Local 0,153 0,847 0,5298 0 0,0754 0 0,3948 0 0 0,0751 0,5295 0 0 0,3954 
C120 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C122 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C123 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C124 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C32 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C36 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C44 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C52 Local 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 
C59 Local 0,703 0,297 0,4318 0 0,5682 0 0 0 0 0,568 0,432 0 0 0 
C6 Comercial 0 1 0 0,001 0 0 0,999 0,001 0 0 0 0 0 0,999 
C8 Comercial 0 1 0,022 0,0934 0 0 0,8846 0,0954 0 0 0,016 0 0 0,8886 
C9 Comercial 0 1 0,0013 0 0 0 0,9987 0 0 0 0,001 0 0 0,999 
F0 Comercial 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
F3 Comercial 0 1 0,0507 0 0 0 0,9493 0 0 0 0,04 0 0 0,96 
 








inferida para el 
modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=5 Ancestría inferida para el modelo K=7 
verde morado verde morado naranja amarillo azul verde morado naranja amarillo azul rosado café 
F4 Comercial 0 1 0,0037 0 0 0 0,9963 0 0 0 0,002 0 0 0,998 
F50 Comercial 0,2173 0,7827 0 0 0,057 0 0,943 0 0 0,056 0 0 0 0,944 
F60 Comercial 0,091 0,909 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 












G. Anexo: Resultados Structure 
Harvester para las accesiones 
colombinas, asiáticas y 
estadounidenses 
 
# K Reps Mean LnP(K) 
Stdev 
LnP(K) 




1,5373 NA NA NA 
2 3 -940813,5333 3,3501 226090,500000 125583,500000 37486,220185 
3 3 -840306,5333 17,4374 100507,000000 33525,033333 1922,592272 
4 3 -773324,5667 41,3684 66981,966667 51558,600000 1246,328547 
5 3 -757901,2000 5936,2654 15423,366667 70,533333 0,011882 
6 3 -742407,3000 6797,1494 15493,900000 13094,266667 1,926435 
7 3 -740007,6667 2367,7833 2399,633333 4490,633333 1,896556 
8 3 -733117,4000 11107,9582 6890,266667 84,266667 0,007586 
9 3 -726142,8667 12551,8046 6974,533333 593,433333 0,047279 
10 3 -719761,7667 2284,5970 6381,100000 671,900000 0,294100 
11 3 -714052,5667 7182,7530 5709,200000 7557,133333 1,052122 
12 3 -715900,5000 8924,4489 -1847,933333 146,000000 0,016360 
13 3 -717602,4333 9807,4591 -1701,933333 7909,233333 0,806451 
14 3 -711395,1333 4340,5016 6207,300000 7849,500000 1,808432 






H. Anexo: Información de accesiones colombianas, 
asiáticas y estadounidenses, y coeficientes de ancestría 
inferidos por el software STRUCTURE (K=2, K=3 y K=4) 
GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
1107 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
5803 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
16428 japónica 0,976 0,024 0,9693 0,0307 0 0 0 0,966 0,034 
16657 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
27016 japónica 0,9503 0,0497 0,9469 0,0531 0 0 0 0,9459 0,0541 
40748 japónica 0,9867 0,0133 0,971 0,029 0 0,002 0 0,965 0,033 
52696 aus 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
54287 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
62151 índica 0,018 0,982 0,0173 0,9827 0 0 0 0,0197 0,9803 
64519 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
64598 mix cultivar 0,466 0,534 0,4885 0,5105 0,001 0 0,001 0,492 0,507 
66069 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
66158 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
71333 índica 0,001 0,999 0 1 0 0 0 0 1 
71389 índica 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 0 0,001 0,999 
71481 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71482 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71483 índica 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 0 0,001 0,999 
71498 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
71500 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71521 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71547 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
71550 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71563 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71564 índica 0,045 0,955 0,057 0,943 0 0 0 0,059 0,941 
71586 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71615 japónica 1 0 0,999 0,001 0 0 0 0,9993 0,0007 
71634 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
71653 índica 0 1 0 1 0 0 0,001 0 0,999 
71655 índica 0,005 0,995 0,018 0,982 0 0 0 0,02 0,98 
73222 índica 0,012 0,988 0,013 0,987 0 0 0 0,014 0,986 
77579 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
78592 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
78594 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
78597 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
78599 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79154 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
79552 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79803 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79805 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79817 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79820 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79821 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
79829 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
80470 Silvestre 0,033 0,967 0 0,097 0,903 0,1277 0,783 0 0,0893 
80724 Silvestre 0,034 0,966 0 0,3266 0,6734 0,1591 0,5287 0 0,3122 
81990 Silvestre 0,543 0,457 0,2827 0,0297 0,6877 0,999 0 0 0,001 
82037 S-Asia maleza 0,0093 0,9907 0 0,6289 0,3711 0,104 0,2747 0 0,6213 
82687 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
82691 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
83850 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
86449 S-Asia maleza 0 1 0 0,941 0,059 0,025 0,039 0 0,936 
86478 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
86494 Silvestre 0,061 0,939 0,001 0,3857 0,6133 0,2498 0,3742 0 0,3759 
87883 Silvestre 0,433 0,567 0,3114 0,1761 0,5125 0,7593 0,0387 0,0473 0,1547 
88001 índica 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 0 0,001 0,999 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
88834 Silvestre 0,043 0,957 0 0,4632 0,5368 0,2324 0,3184 0 0,4491 
89191 S-Asia maleza 0,045 0,955 0 0,4026 0,5974 0,2527 0,357 0 0,3903 
89235 S-Asia maleza 0,007 0,993 0 0,7352 0,2648 0,091 0,1657 0 0,7433 
89240 S-Asia maleza 0,053 0,947 0,001 0,4067 0,5923 0,2797 0,3267 0 0,3937 
90675 índica 0 1 0,001 0,9987 0,0003 0 0,001 0,001 0,998 
90705 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
90734 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
90740 NE-Asia maleza 0,079 0,921 0,0979 0,9011 0,001 0 0,001 0,103 0,896 
90752 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
90754 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
90785 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
90818 NE-Asia maleza 0,0547 0,9453 0,071 0,929 0 0 0 0,0761 0,9239 
90819 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
90822 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
90835 NE-Asia maleza 0,043 0,957 0,0561 0,9439 0 0 0 0,0611 0,9389 
99599 S-Asia maleza 0,185 0,815 0,0873 0,6368 0,2759 0,362 0 0 0,638 
99601 S-Asia maleza 0,631 0,369 0,2377 0 0,7623 1 0 0 0 
100206 S-Asia maleza 0,0117 0,9883 0 0,162 0,838 0,1024 0,7406 0 0,1571 
100218 S-Asia maleza 0,016 0,984 0 0,5088 0,4912 0,1723 0,3253 0 0,5023 
100916 Silvestre 0,666 0,334 0,2481 0 0,7519 1 0 0 0 
101974 Silvestre 0,586 0,414 0,3807 0,016 0,6033 0,916 0 0,083 0,001 
102157 S-Asia maleza 0,04 0,96 0,002 0,5833 0,4147 0,1901 0,2357 0 0,5742 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
103423 Silvestre 0,243 0,757 0,1076 0,5395 0,3529 0,424 0 0 0,576 
103821 Silvestre 0,3803 0,6197 0,384 0,523 0,093 0,055 0,063 0,366 0,516 
103830 Silvestre 0,0023 0,9977 0 0 1 0 1 0 0 
104406 S-Asia maleza 0,032 0,968 0 0,3321 0,6679 0,212 0,4727 0 0,3153 
104455 S-Asia maleza 0,009 0,991 0 0,5775 0,4225 0,0927 0,3317 0 0,5757 
104496 S-Asia maleza 0 1 0 0,89 0,11 0,0043 0,1117 0 0,884 
104501 Silvestre 0,489 0,511 0,2921 0,091 0,6169 0,7451 0,086 0,071 0,098 
104599 Silvestre 0,6333 0,3667 0,2381 0 0,7619 1 0 0 0 
104624 Silvestre 0,449 0,551 0,4031 0,3575 0,2394 0,5723 0 0,171 0,2567 
104764 Silvestre 0,001 0,999 0 0,779 0,221 0,0327 0,1944 0 0,7729 
104812 Silvestre 0,1487 0,8513 0,054 0,4137 0,5323 0,4737 0,1143 0 0,412 
104875 Silvestre 0,038 0,962 0 0,383 0,617 0,2274 0,4065 0 0,3661 
105353 S-Asia maleza 0,513 0,487 0,2789 0,0883 0,6328 0,961 0 0 0,039 
105362 S-Asia maleza 0,053 0,947 0 0,408 0,592 0,2337 0,3747 0 0,3917 
105706 Silvestre 0,6443 0,3557 0,241 0 0,759 1 0 0 0 
105709 Silvestre 0,658 0,342 0,239 0 0,761 1 0 0 0 
105720 Silvestre 0,332 0,668 0,1551 0,2261 0,6189 0,7233 0,0517 0 0,225 
105728 S-Asia maleza 0,0143 0,9857 0 0,4897 0,5103 0,2047 0,2964 0 0,4988 
105798 S-Asia maleza 0,195 0,805 0,1034 0,6254 0,2712 0,3688 0 0 0,6312 
105851 Silvestre 0,02 0,98 0 0,4323 0,5677 0,1871 0,3856 0 0,4273 
105855 Silvestre 0,361 0,639 0,1858 0,3526 0,4615 0,67 0 0 0,33 
105888 Silvestre 0,565 0,435 0,3573 0,032 0,6107 0,91 0,002 0,0707 0,0173 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
105898 Silvestre 0,586 0,414 0,358 0,005 0,637 0,9706 0 0,0294 0 
105942 Silvestre 0,507 0,493 0,2588 0,1216 0,6196 0,9199 0 0 0,0801 
106086 Silvestre 0,11 0,89 0,0634 0,6979 0,2387 0,2061 0,0874 0,002 0,7045 
106097 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0,5113 0,4887 0,001 0,5077 0 0,4913 
106103 Silvestre 0,523 0,477 0,3306 0,0247 0,6448 0,9197 0,0326 0,0423 0,0053 
106122 Silvestre 0,292 0,708 0,1547 0,403 0,4423 0,594 0,002 0 0,404 
106126 Silvestre 0,4913 0,5087 0,2803 0,109 0,6107 0,907 0 0,001 0,092 
106134 Silvestre 0,57 0,43 0,3911 0,0103 0,5985 0,8874 0,0077 0,1003 0,0047 
106166 Silvestre 0,539 0,461 0,3711 0,0854 0,5435 0,8616 0,001 0,0597 0,0777 
106168 Silvestre 0,5583 0,4417 0,4707 0,1919 0,3374 0,6801 0 0,2323 0,0876 
106169 Silvestre 0,3753 0,6247 0,2652 0,3609 0,3739 0,7565 0 0 0,2435 
106316 S-Asia maleza 0,058 0,942 0,001 0,3947 0,6043 0,2861 0,3371 0 0,3768 
106321 Silvestre 0,115 0,885 0,038 0,684 0,278 0,3042 0,0023 0 0,6935 
106332 S-Asia maleza 0,295 0,705 0,16 0,3703 0,4697 0,7412 0 0 0,2588 
106338 S-Asia maleza 0,339 0,661 0,1599 0,3552 0,4848 0,6509 0 0 0,3491 
106431 S-Asia maleza 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
106453 Silvestre 0,517 0,483 0,2557 0,0763 0,668 0,956 0 0 0,044 
106518 Silvestre 0,257 0,743 0,13 0,469 0,401 0,5063 0,0003 0 0,4933 
109634 índica 0,0073 0,9927 0,013 0,981 0,006 0,0233 0,001 0,002 0,9737 
112801 NE-Asia maleza 0,055 0,945 0,0717 0,9283 0 0 0 0,077 0,923 
112821 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
112832 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
113866 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
115190 japónica 0,2583 0,7417 0,2864 0,7136 0 0 0 0,2934 0,7066 
115298 NE-Asia maleza 0,008 0,992 0,014 0,986 0 0 0 0,016 0,984 
115306 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
115580 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
117123 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
117124 NE-Asia maleza 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
1_1 Col_maleza 0,1273 0,8727 0,138 0,594 0,268 0 0,32 0,141 0,539 
1_10 Col_maleza 0 1 0 0,883 0,117 0 0,1914 0 0,8086 
1_11 Col_maleza 0 1 0 0,7113 0,2887 0 0,3551 0 0,6449 
1_12 Col_maleza 0,155 0,845 0,172 0,828 0 0 0 0,177 0,823 
1_13 Col_maleza 0,066 0,934 0,08 0,919 0,001 0 0,0364 0,0811 0,8826 
1_15 Col_maleza 0,027 0,973 0,033 0,967 0 0 0,0173 0,037 0,9457 
1_16 Col_maleza 0,049 0,951 0,058 0,9003 0,0417 0 0,0791 0,059 0,8619 
1_18 Col_maleza 0,017 0,983 0,021 0,9503 0,0287 0 0,1186 0,021 0,8604 
1_19 Col_maleza 0 1 0 0,789 0,211 0 0,2848 0 0,7152 
1_2 Col_maleza 0 1 0 0,6523 0,3477 0 0,4341 0 0,5659 
1_20 Col_maleza 0,184 0,816 0,204 0,716 0,08 0 0,117 0,2073 0,6757 
1_21 Col_maleza 0,005 0,995 0,005 0,995 0 0 0 0,007 0,993 
1_22 Col_maleza 0,0733 0,9267 0,0854 0,9146 0 0 0,0123 0,0919 0,8957 
1_23 Col_maleza 0 1 0 0,831 0,169 0 0,228 0 0,772 
1_24 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,0127 0 0,9873 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
1_25 Col_maleza 0,096 0,904 0,108 0,754 0,138 0 0,1936 0,111 0,6954 
1_26 Col_maleza 0,035 0,965 0,043 0,8887 0,0683 0 0,118 0,043 0,839 
1_27 Col_maleza 0,061 0,939 0,07 0,744 0,186 0 0,248 0,073 0,679 
1_28 Col_maleza 0 1 0 0,609 0,391 0 0,4668 0 0,5332 
1_29 Col_maleza 0,14 0,86 0,161 0,778 0,061 0 0,106 0,163 0,731 
1_3 Col_maleza 0 1 0 0,5473 0,4527 0 0,5417 0 0,4583 
1_4 Col_maleza 0,028 0,972 0,025 0,684 0,291 0 0,356 0,026 0,618 
1_5 Col_maleza 0 1 0 0,9117 0,0883 0 0,1591 0 0,8409 
1_6 Col_maleza 0,085 0,915 0,099 0,9 0,001 0 0,0273 0,1023 0,8704 
1_8 Col_maleza 0,001 0,999 0 0,73 0,27 0 0,3521 0 0,6479 
1_9 Col_maleza 0 1 0 0,754 0,246 0 0,3263 0 0,6737 
2_1 Col_maleza 0,033 0,967 0,044 0,8141 0,142 0 0,1931 0,0433 0,7636 
2_10 Col_maleza 0,023 0,977 0,023 0,7273 0,2497 0 0,3135 0,025 0,6616 
2_11 Col_maleza 0,046 0,954 0,049 0,951 0 0 0 0,053 0,947 
2_12 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,058 0 0,942 
2_13 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
2_14 Col_maleza 0 1 0 0,999 0,001 0 0,073 0 0,927 
2_15 Col_maleza 0 1 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
2_16 Col_maleza 0 1 0,001 0,999 0 0 0,004 0,001 0,995 
2_17 Col_maleza 0 1 0 0,9957 0,0043 0 0,113 0 0,887 
2_18 Col_maleza 0 1 0 0,9767 0,0233 0 0,132 0 0,868 
2_19 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
2_2 Col_maleza 0,001 0,999 0 0,5438 0,4562 0 0,5435 0 0,4565 
2_20 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,0593 0 0,9407 
2_21 Col_maleza 0 1 0 0,9747 0,0253 0 0,1393 0 0,8607 
2_22 Col_maleza 0 1 0,001 0,999 0 0 0,003 0,001 0,996 
2_23 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
2_24 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,059 0 0,941 
2_25 Col_maleza 0 1 0 0,8057 0,1943 0 0,26 0 0,74 
2_26 Col_maleza 0 1 0 0,812 0,188 0 0,271 0 0,729 
2_27 Col_maleza 0,0213 0,9787 0,031 0,969 0 0 0 0,034 0,966 
2_28 Col_maleza 0,0437 0,9563 0,048 0,952 0 0 0 0,052 0,948 
2_29 Col_maleza 0,001 0,999 0,003 0,891 0,106 0 0,1807 0,001 0,8183 
2_3 Col_maleza 0 1 0 0,1377 0,8623 0 0,9133 0 0,0867 
2_30 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
2_31 Col_maleza 0 1 0 0,951 0,049 0 0,118 0 0,882 
2_32 Col_maleza 0 1 0 0,998 0,002 0 0,1083 0 0,8917 
2_33 Col_maleza 0,0193 0,9807 0,022 0,978 0 0 0 0,023 0,977 
2_34 Col_maleza 0,104 0,896 0,1151 0,8849 0 0 0 0,12 0,88 
2_4 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
2_5 Col_maleza 0 1 0 0,4161 0,5839 0 0,6673 0 0,3327 
2_6 Col_maleza 0,054 0,946 0,0537 0,6923 0,254 0 0,2982 0,058 0,6438 
2_7 Col_maleza 0 1 0 0,9396 0,0604 0 0,12 0 0,88 
2_8 Col_maleza 0,032 0,968 0,036 0,8643 0,0997 0 0,142 0,039 0,819 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
2_9 Col_maleza 0,062 0,938 0,067 0,7013 0,2317 0 0,287 0,069 0,644 
3_1 Col_maleza 0,001 0,999 0 0,581 0,419 0 0,4872 0 0,5128 
3_10 Col_maleza 0 1 0 0,135 0,865 0 0,912 0 0,088 
3_11 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
3_13 Col_maleza 0 1 0 0,981 0,019 0 0,034 0 0,966 
3_14 Col_maleza 0,001 0,999 0,001 0,955 0,044 0 0,091 0,001 0,908 
3_15 Col_maleza 0 1 0 0,9427 0,0573 0 0,101 0 0,899 
3_16 Col_maleza 0 1 0 0,81 0,19 0 0,25 0 0,75 
3_17 Col_maleza 0 1 0 0,7957 0,2043 0 0,284 0 0,716 
3_18 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
3_19 Col_maleza 0 1 0 0,931 0,069 0 0,1047 0 0,8953 
3_2 Col_maleza 0 1 0 0,114 0,886 0 0,933 0 0,067 
3_20 Col_maleza 0 1 0 0,9897 0,0103 0 0,0577 0 0,9423 
3_21 Col_maleza 0,063 0,937 0,066 0,934 0 0 0 0,069 0,931 
3_22 Col_maleza 0 1 0 0,93 0,07 0 0,14 0 0,86 
3_23 Col_maleza 0,001 0,999 0,001 0,7547 0,2443 0 0,3326 0 0,6674 
3_24 Col_maleza 0,001 0,999 0,001 0,754 0,245 0 0,3336 0 0,6664 
3_25 Col_maleza 0,0023 0,9977 0,001 0,995 0,004 0 0,021 0,001 0,978 
3_26 Col_maleza 0 1 0 0,764 0,236 0 0,312 0 0,688 
3_27 Col_maleza 0 1 0 0,72 0,28 0 0,3417 0 0,6583 
3_29 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
3_3 Col_maleza 0 1 0 0,876 0,124 0 0,179 0 0,821 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
3_30 Col_maleza 0,065 0,935 0,068 0,932 0 0 0 0,071 0,929 
3_4 Col_maleza 0 1 0 0,3074 0,6926 0 0,755 0 0,245 
3_5 Col_maleza 0 1 0 0,9303 0,0697 0 0,1101 0 0,8899 
3_6 Col_maleza 0,001 0,999 0,001 0,7127 0,2863 0 0,3641 0,0003 0,6355 
3_7 Col_maleza 0,001 0,999 0 0,5579 0,4421 0 0,5314 0 0,4686 
3_8 Col_maleza 0,0143 0,9857 0,015 0,9094 0,0756 0 0,115 0,016 0,869 
3_9 Col_maleza 0 1 0 0,917 0,083 0 0,136 0 0,864 
4_10 Col_maleza 0 1 0 0,5963 0,4037 0 0,4907 0 0,5093 
4_11 Col_maleza 0 1 0 0,7373 0,2627 0 0,334 0 0,666 
4_12 Col_maleza 0,1213 0,8787 0,1156 0,2519 0,6325 0 0,6867 0,119 0,1943 
4_13 Col_maleza 0,0003 0,9997 0 1 0 0 0 0 1 
4_14 Col_maleza 0 1 0 0,968 0,032 0 0,1233 0 0,8767 
4_15 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,0003 0 0,9997 
4_16 Col_maleza 0,001 0,999 0,001 0,752 0,247 0 0,3351 0 0,6649 
4_17 Col_maleza 0 1 0 0,995 0,005 0 0,0857 0 0,9143 
4_18 Col_maleza 0,0453 0,9547 0,054 0,889 0,057 0 0,093 0,054 0,853 
4_19 Col_maleza 0,003 0,997 0,001 0,3885 0,6105 0 0,688 0 0,312 
4_2 Col_maleza 0 1 0 0,5892 0,4108 0 0,4847 0 0,5153 
4_20 Col_maleza 0 1 0 0,756 0,244 0 0,3463 0 0,6537 
4_21 Col_maleza 0 1 0 0,926 0,074 0 0,126 0 0,874 
4_23 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,0033 0 0,9967 
4_24 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
4_25 Col_maleza 0 1 0 0,9843 0,0157 0 0,1277 0 0,8723 
4_26 Col_maleza 0 1 0 0,9983 0,0017 0 0,0373 0 0,9627 
4_27 Col_maleza 0,001 0,999 0,001 0,7583 0,2407 0 0,3301 0 0,6699 
4_28 Col_maleza 0 1 0 0,9953 0,0047 0 0,0704 0 0,9296 
4_3 Col_maleza 0 1 0 0,215 0,785 0 0,8643 0 0,1357 
4_4 Col_maleza 0 1 0 0,8497 0,1503 0 0,2087 0 0,7913 
4_5 Col_maleza 0 1 0 0,8979 0,1021 0 0,177 0 0,823 
4_6 Col_maleza 0 1 0 0,803 0,197 0 0,272 0 0,728 
4_7 Col_maleza 0 1 0 0,325 0,675 0 0,7507 0 0,2493 
4_8 Col_maleza 0,0003 0,9997 0 1 0 0 0 0 1 
4_9 Col_maleza 0 1 0 0,936 0,064 0 0,106 0 0,894 
5_1 Col_maleza 0 1 0 0,757 0,243 0 0,313 0 0,687 
5_11 Col_maleza 0 1 0,001 0,987 0,012 0 0,026 0 0,974 
5_12 Col_maleza 0,028 0,972 0,036 0,964 0 0 0 0,0387 0,9613 
5_13 Col_maleza 0 1 0,001 0,998 0,001 0 0,0307 0 0,9693 
5_14 Col_maleza 0,058 0,942 0,0753 0,8927 0,032 0 0,0811 0,0731 0,8458 
5_15 Col_maleza 0 1 0 0,639 0,361 0 0,4313 0 0,5687 
5_16 Col_maleza 0 1 0 0,9823 0,0177 0 0,046 0 0,954 
5_17 Col_maleza 0 1 0 0,8073 0,1927 0 0,2711 0 0,7289 
5_18 Col_maleza 0 1 0 0,981 0,019 0 0,058 0 0,942 
5_19 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,043 0 0,957 
5_2 Col_maleza 0 1 0 0,761 0,239 0 0,314 0 0,686 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
5_20 Col_maleza 0 1 0 0,976 0,024 0 0,0544 0 0,9456 
5_21 Col_maleza 0 1 0 0,959 0,041 0 0,0701 0 0,9299 
5_23 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0,002 0 0,998 
5_24 Col_maleza 0,003 0,997 0,0097 0,9213 0,069 0 0,1061 0,0037 0,8903 
5_25 Col_maleza 0 1 0,001 0,889 0,11 0 0,1533 0,001 0,8457 
5_26 Col_maleza 0,034 0,966 0,0427 0,895 0,0623 0 0,104 0,045 0,851 
5_27 Col_maleza 0,028 0,972 0,032 0,825 0,143 0 0,1981 0,035 0,7669 
5_28 Col_maleza 0 1 0 0,934 0,066 0 0,114 0 0,886 
5_3 Col_maleza 0 1 0 0,7589 0,2411 0 0,3117 0 0,6883 
5_4 Col_maleza 0 1 0 0,886 0,114 0 0,169 0 0,831 
5_5 Col_maleza 0 1 0 0,9133 0,0867 0 0,129 0 0,871 
5_6 Col_maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
5_7 Col_maleza 0,0183 0,9817 0,022 0,93 0,048 0 0,075 0,023 0,902 
5_8 Col_maleza 0 1 0 0,741 0,259 0 0,344 0 0,656 
5_9 Col_maleza 0 1 0 0,799 0,201 0 0,281 0 0,719 
BG17 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
BG20 SE-Asia maleza 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 0 0,001 0,999 
BG22 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
C101 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C105 Col_local 0,169 0,831 0,178 0,822 0 0 0 0,183 0,817 
C106 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C108 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
C109 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C110 Col_local 0,201 0,799 0,215 0,785 0 0 0 0,2191 0,7809 
C111 Col_local 0,146 0,854 0,164 0,836 0 0 0 0,171 0,829 
C112 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C117 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C118 Col_local 0,129 0,871 0,14 0,86 0 0 0 0,1447 0,8553 
C120 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C122 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C123 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C124 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C32 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C36 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C44 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C52 Col_local 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
C59 Col_local 0,595 0,405 0,611 0,389 0 0 0 0,6182 0,3818 
C6 Col_comercial 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
C8 Col_comercial 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
C9 Col_comercial 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
F0 Col_comercial 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
F3 Col_comercial 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
F4 Col_comercial 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
F50 Col_comercial 0,217 0,783 0,2281 0,7719 0 0 0 0,2332 0,7668 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
F60 Col_comercial 0,115 0,885 0,124 0,876 0 0 0 0,127 0,873 
GSOR_301011 japónica 0,703 0,297 0,7012 0,0037 0,2951 0,0147 0,2891 0,6949 0,0013 
GSOR_301069 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
GSOR_301070 índica 0 1 0 0,973 0,027 0 0,046 0 0,954 
GSOR_301095 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
GSOR_301097 mix cultivar 0,115 0,885 0,078 0,2613 0,6607 0 0,7216 0,079 0,1994 
GSOR_301123 índica 0,005 0,995 0,006 0,994 0 0 0 0,006 0,994 
GSOR_301144 aus 0,0737 0,9263 0,001 0,011 0,988 0,1027 0,892 0 0,0053 
GSOR_301169 mix cultivar 0,12 0,88 0,0831 0,2822 0,6348 0 0,6878 0,0866 0,2256 
GSOR_301199 índica 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 0,001 0,001 0,998 
GSOR_301201 aus 0,158 0,842 0,085 0,001 0,914 0 0,9023 0,0977 0 
GSOR_301251 aus 0,047 0,953 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
GSOR_301252 aus 0,127 0,873 0,058 0,0203 0,9216 0,0017 0,9284 0,069 0,001 
GSOR_301274 índica 0,007 0,993 0,003 0,9707 0,0263 0,025 0,0037 0 0,9713 
GSOR_301288 índica 0 1 0 0,9707 0,0293 0 0,0404 0 0,9596 
GSOR_301303 índica 0,006 0,994 0,011 0,989 0 0 0 0,012 0,988 
GSOR_301304 aus 0,066 0,934 0,0003 0,0347 0,965 0 0,999 0 0,001 
GSOR_301305 índica 0,014 0,986 0,016 0,878 0,106 0 0,1357 0,0123 0,852 
GSOR_301312 aus 0,066 0,934 0,001 0,031 0,968 0 0,999 0 0,001 
GSOR_301313 aus 0,136 0,864 0,0806 0,0277 0,8917 0 0,913 0,086 0,001 
GSOR_301315 índica 0 1 0 1 0 0 0,001 0 0,999 
GSOR_301316 aus 0,0907 0,9093 0,037 0,1163 0,8467 0 0,9059 0,04 0,054 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
GSOR_301317 aus 0,032 0,968 0 0,002 0,998 0 1 0 0 
GSOR_301318 aus 0,0287 0,9713 0 0 1 0 1 0 0 
GSOR_301319 aus 0,0487 0,9513 0 0,002 0,998 0 1 0 0 
GSOR_301326 aus 0,08 0,92 0,0147 0,0763 0,909 0 0,958 0,0107 0,0313 
GSOR_301328 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
GSOR_301329 índica 0 1 0,001 0,998 0,001 0 0,002 0,0003 0,9977 
GSOR_301331 aus 0,06 0,94 0 0,0207 0,9793 0 0,999 0 0,001 
GSOR_301335 aus 0,059 0,941 0 0,0053 0,9947 0 0,999 0 0,001 
GSOR_301336 aus 0,064 0,936 0,0007 0,005 0,9943 0 1 0 0 
GSOR_301341 aus 0,073 0,927 0,002 0,0357 0,9623 0 0,9927 0,001 0,0063 
GSOR_301342 índica 0,003 0,997 0,001 0,8853 0,1137 0,0037 0,1249 0,001 0,8704 
GSOR_301343 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
GSOR_301344 índica 0,003 0,997 0,016 0,978 0,006 0 0,0187 0,0157 0,9656 
GSOR_301345 mix cultivar 0,127 0,873 0,0877 0,2211 0,6912 0 0,7489 0,091 0,1601 
GSOR_301356 aus 0,0583 0,9417 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
GSOR_301357 aus 0,0463 0,9537 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
GSOR_301359 mix cultivar 0,658 0,342 0,245 0 0,755 1 0 0 0 
GSOR_301363 aus 0,224 0,776 0,146 0 0,854 0,002 0,841 0,157 0 
GSOR_301382 índica 0 1 0 0,92 0,08 0 0,098 0 0,902 
GSOR_301390 japónica 0,633 0,367 0,638 0,002 0,36 0,0257 0,3444 0,6282 0,0017 
GSOR_312012 índica 0 1 0 0,9993 0,0007 0 0,001 0 0,999 
GSOR_312016 mix cultivar 0 1 0 0,797 0,203 0 0,2361 0 0,7639 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
GSOR_312017 aus 0,058 0,942 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
IRGC_100915 S-Asia maleza 0,045 0,955 0,043 0,9 0,057 0,11 0 0,0003 0,8896 
IRGC_100923 Silvestre 0 1 0 0,7813 0,2187 0,001 0,239 0 0,76 
IRGC_109364 mix cultivar 0,132 0,868 0,0904 0,1928 0,7168 0 0,762 0,098 0,14 
IRGC_110311 mix cultivar 0,0657 0,9343 0,019 0,2457 0,7352 0 0,787 0,024 0,189 
IRGC_16163 japónica 0,694 0,306 0,6953 0,083 0,2217 0,0063 0,2346 0,6934 0,0656 
IRGC_61895 japónica 0,6867 0,3133 0,688 0,018 0,294 0,001 0,3054 0,6879 0,0057 
IRGC_61899 índica 0 1 0 0,877 0,123 0 0,1583 0 0,8417 
IRGC_61902 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
IRGC_61923 japónica 0,667 0,333 0,6666 0,0829 0,2505 0,0033 0,2591 0,6662 0,0714 
IRGC_80737 Silvestre 0,042 0,958 0 0,341 0,659 0,1989 0,4722 0 0,3289 
IRGC_80759 Silvestre 0,516 0,484 0,3697 0,0243 0,606 0,9374 0,001 0,0586 0,003 
IRGC_81941 Silvestre 0,5223 0,4777 0,3712 0,0153 0,6135 0,9407 0,001 0,057 0,0013 
IRGC_83301 índica 0 1 0 0,944 0,056 0 0,0827 0 0,9173 
IRGC_83344 mix cultivar 0,117 0,883 0,082 0,2553 0,6627 0 0,7143 0,088 0,1977 
IRGC_93214 Silvestre 0,583 0,417 0,4178 0,0053 0,5769 0,9383 0 0,0617 0 
IRGC_93215 Silvestre 0,581 0,419 0,4383 0,063 0,4987 0,6908 0,0433 0,2169 0,049 
IRGC_93217 Silvestre 0,152 0,848 0,0536 0,0073 0,939 0,0003 0,9313 0,0674 0,001 
IRGC_93219 Silvestre 0,658 0,342 0,575 0,0053 0,4197 0,6282 0,0107 0,3601 0,001 
IRGC_93285 Silvestre 0,479 0,521 0,294 0,1337 0,5723 0,852 0,001 0,025 0,122 
IRGC_99545 Silvestre 0,25 0,75 0,141 0,3117 0,5473 0,5222 0,1651 0,001 0,3118 
IRRI_100200 S-Asia maleza 0,035 0,965 0,039 0,8956 0,0654 0,0017 0,073 0,043 0,8824 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
IRRI_103790 S-Asia maleza 0,093 0,907 0,05 0,804 0,146 0,191 0 0 0,809 
IRRI_103791 S-Asia maleza 0,334 0,666 0,121 0,348 0,531 0,5587 0,0263 0 0,415 
IRRI_103826 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_103829 S-Asia maleza 0 1 0 0,072 0,928 0 0,9533 0 0,0467 
IRRI_103832 S-Asia maleza 0 1 0 0,77 0,23 0 0,264 0 0,736 
IRRI_103833 S-Asia maleza 0 1 0 0,5444 0,4556 0 0,513 0 0,487 
IRRI_103834 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_103842 S-Asia maleza 0,0853 0,9147 0,0087 0,0277 0,9637 0,0793 0,9167 0,001 0,003 
IRRI_105311 S-Asia maleza 0,674 0,326 0,266 0 0,734 0,9993 0 0,0007 0 
IRRI_105330 S-Asia maleza 0,002 0,998 0 0,5891 0,4109 0,1044 0,2884 0 0,6072 
IRRI_105337 S-Asia maleza 0,691 0,309 0,26 0 0,74 1 0 0 0 
IRRI_105341 S-Asia maleza 0,689 0,311 0,2634 0 0,7366 1 0 0 0 
IRRI_105343 S-Asia maleza 0,69 0,31 0,2628 0 0,7372 1 0 0 0 
IRRI_105351 S-Asia maleza 0,618 0,382 0,237 0,012 0,751 0,965 0 0 0,035 
IRRI_105869 S-Asia maleza 0,011 0,989 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
IRRI_105874 S-Asia maleza 0,331 0,669 0,343 0,554 0,103 0,1216 0,0246 0,2931 0,5606 
IRRI_105877 S-Asia maleza 0 1 0 0,844 0,156 0,001 0,1788 0 0,8202 
IRRI_105880 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0,6444 0,3556 0,002 0,3873 0 0,6107 
IRRI_105892 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_105907 S-Asia maleza 0,047 0,953 0 0,001 0,999 0,0123 0,9877 0 0 
IRRI_106030 S-Asia maleza 0,23 0,77 0,12 0,528 0,352 0,494 0 0 0,506 
IRRI_106032 S-Asia maleza 0,004 0,996 0 0 1 0 1 0 0 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
IRRI_106043 S-Asia maleza 0,308 0,692 0,1607 0,4231 0,4161 0,5 0,044 0,0017 0,4543 
IRRI_106076 S-Asia maleza 0 1 0 0,001 0,999 0 1 0 0 
IRRI_106120 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0,0163 0,9837 0 0,998 0 0,002 
IRRI_106137 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0,001 0,999 0 0,999 0 0,001 
IRRI_106228 S-Asia maleza 0,583 0,417 0,4893 0,1621 0,3486 0,4493 0,034 0,34 0,1767 
IRRI_106401 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0,7463 0,2537 0,029 0,2334 0 0,7376 
IRRI_32399 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
IRRI_33888 japónica 0,831 0,169 0,8183 0,0524 0,1294 0,131 0,0767 0,773 0,0193 
IRRI_45011 índica 0 1 0 0,8903 0,1097 0 0,138 0 0,862 
IRRI_58286 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
IRRI_6663 índica 0 1 0 0,93 0,07 0 0,0967 0 0,9033 
IRRI_74723 S-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
IRRI_80539 S-Asia maleza 0,029 0,971 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_80568 S-Asia maleza 0,0263 0,9737 0 0,001 0,999 0,1089 0,8901 0 0,001 
IRRI_80591 S-Asia maleza 0,02 0,98 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_80614 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_80626 S-Asia maleza 0,0307 0,9693 0 0,004 0,996 0,057 0,942 0 0,001 
IRRI_80723 S-Asia maleza 0,029 0,971 0 0,312 0,688 0,161 0,543 0 0,296 
IRRI_80741 S-Asia maleza 0,058 0,942 0,0217 0,823 0,1553 0,1722 0 0 0,8278 
IRRI_81902 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_81908 S-Asia maleza 0,653 0,347 0,2471 0 0,7529 1 0 0 0 
IRRI_81910 S-Asia maleza 0,6507 0,3493 0,2381 0 0,7619 1 0 0 0 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
IRRI_81914 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0,002 0,998 0 1 0 0 
IRRI_81924 S-Asia maleza 0,645 0,355 0,2387 0 0,7613 1 0 0 0 
IRRI_81929 S-Asia maleza 0,6527 0,3473 0,245 0 0,755 1 0 0 0 
IRRI_82008 S-Asia maleza 0,0273 0,9727 0 0,001 0,999 0,1151 0,8846 0 0,0003 
IRRI_83256 S-Asia maleza 1 0 0,986 0 0,014 0,031 0 0,969 0 
IRRI_86477 S-Asia maleza 0,646 0,354 0,5628 0,0526 0,3845 0,3913 0,1187 0,438 0,052 
IRRI_86478 S-Asia maleza 0,0017 0,9983 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_93178 S-Asia maleza 0,04 0,96 0 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 
IRRI_93179 S-Asia maleza 0,038 0,962 0 0 1 0,006 0,994 0 0 
IRRI_93189 S-Asia maleza 0,643 0,357 0,246 0 0,754 1 0 0 0 
IRRI_93293 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_93297 S-Asia maleza 0,006 0,994 0 0,0017 0,9983 0 1 0 0 
IRRI_93302 S-Asia maleza 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_93303 S-Asia maleza 0,052 0,948 0,012 0,0403 0,9477 0 0,977 0,0207 0,0023 
IRRI_93305 S-Asia maleza 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_93307 S-Asia maleza 0,001 0,999 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_93313 S-Asia maleza 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
IRRI_93320 S-Asia maleza 0 1 0 0,917 0,083 0 0,1107 0 0,8893 
KS02 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
KS05 SE-Asia maleza 0,012 0,988 0,017 0,983 0 0 0 0,0183 0,9817 
MG04 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MG06 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
MG20 SE-Asia maleza 0,005 0,995 0,013 0,987 0 0 0 0,014 0,986 
MK09 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MK10 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MS15 SE-Asia maleza 0,001 0,999 0,001 0,999 0 0 0 0,001 0,999 
MS18 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC001 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC007 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0,004 0 0 0,996 
MUSC012 SE-Asia maleza 0 1 0 0,9523 0,0477 0,071 0 0 0,929 
MUSC017 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC023 SE-Asia maleza 0 1 0,001 0,997 0,002 0,032 0 0 0,968 
MUSC026 SE-Asia maleza 0,004 0,996 0,001 0,97 0,029 0,0693 0 0 0,9307 
MUSC032 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC038 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC043 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC052 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC055 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC060 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0,004 0 0 0,996 
MUSC062 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC065 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC067 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC069 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC072 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0,02 0 0 0,98 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
MUSC079 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC081 SE-Asia maleza 0 1 0 0,8349 0,1651 0 0,204 0 0,796 
MUSC086 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC098 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC100 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC103 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC106 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC114 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC117 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC119 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC122 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC128 SE-Asia maleza 0 1 0 0,995 0,005 0,034 0 0 0,966 
MUSC132 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC134 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC136 SE-Asia maleza 0,045 0,955 0,0293 0,9306 0,04 0,0911 0 0 0,9089 
MUSC138 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0,005 0 0 0,995 
MUSC141 SE-Asia maleza 0 1 0 0,998 0,002 0,0314 0 0 0,9686 
MUSC142 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC143 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC145 SE-Asia maleza 0,0543 0,9457 0,034 0,895 0,071 0,122 0 0 0,878 
MUSC146 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC150 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
MUSC154 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0,001 0 0,999 
MUSC161 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC171 SE-Asia maleza 0 1 0 0,868 0,132 0 0,16 0 0,84 
MUSC177 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC178 SE-Asia maleza 0 1 0 0,869 0,131 0 0,158 0 0,842 
MUSC187 SE-Asia maleza 0,001 0,999 0,001 0,987 0,012 0,038 0 0 0,962 
MUSC188 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC200 Silvestre 0,527 0,473 0,2825 0,024 0,6935 1 0 0 0 
MUSC201 Silvestre 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
MUSC202 Silvestre 0,182 0,818 0,103 0,674 0,223 0,3816 0 0 0,6184 
MUSC203 Silvestre 0,083 0,917 0,0463 0,8384 0,1153 0,2034 0 0 0,7966 
MUSC207 Silvestre 0,118 0,882 0,0487 0,7333 0,218 0,3533 0 0 0,6467 
MUSC208 Silvestre 0,13 0,87 0,0493 0,7147 0,236 0,3434 0 0 0,6566 
MUSC209 Silvestre 0,455 0,545 0,2377 0,1243 0,638 0,9567 0 0 0,0433 
MUSC218 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC219 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC220 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC221 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC225 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC232 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
MUSC234 SE-Asia maleza 0,028 0,972 0 0,3796 0,6204 0,0167 0,6332 0 0,3501 
MUSC235 SE-Asia maleza 0 1 0 0,845 0,155 0 0,185 0 0,815 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
MUSC237 SE-Asia maleza 0 1 0 0,999 0,001 0 0,001 0 0,999 
NT01 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
NT05 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
O1 Col_comercial 0,033 0,967 0,035 0,965 0 0 0 0,036 0,964 
RR01 US maleza 0 1 0 0,999 0,001 0 0,001 0 0,999 
RR02 US maleza 0,0593 0,9407 0,0514 0,0917 0,857 0 0,9067 0,0583 0,035 
RR03 US maleza 0,052 0,948 0,046 0,0617 0,8923 0 0,9323 0,055 0,0127 
RR04 US maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
RR05 US maleza 0,063 0,937 0,041 0,0576 0,9014 0 0,9466 0,048 0,0053 
RR13 US maleza 0,0047 0,9953 0 0,009 0,991 0 0,999 0 0,001 
RR15 US maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
RR16 US maleza 0,0607 0,9393 0,038 0,0563 0,9057 0 0,9487 0,046 0,0053 
rr20 US maleza 0 1 0 0 1 0 1 0 0 
RR21 US maleza 0 1 0 0,2663 0,7337 0 0,8153 0 0,1847 
RR24 US maleza 0 1 0 0,122 0,878 0 0,9617 0 0,0383 
RR25 US maleza 0,002 0,998 0 0,008 0,992 0 0,999 0 0,001 
RR29 US maleza 0,096 0,904 0,0833 0,2056 0,7111 0 0,7697 0,091 0,1393 
RR42 US maleza 0 1 0 1 0 0 0,001 0 0,999 
RR44 US maleza 0 1 0 0,25 0,75 0 0,825 0 0,175 
RR51 US maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
rr9 US maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
sar01 japónica 0,799 0,201 0,7864 0,0053 0,2083 0,08 0,166 0,753 0,001 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
sar02 japónica 0,804 0,196 0,7999 0,007 0,1931 0,015 0,1903 0,792 0,0027 
sar03 japónica 0,729 0,271 0,729 0,0233 0,2477 0,0397 0,2354 0,7152 0,0097 
sau01 aus 0,01 0,99 0 0,0423 0,9577 0 0,9937 0 0,0063 
sau02 aus 0,065 0,935 0 0,0027 0,9973 0 1 0 0 
sau03 aus 0,015 0,985 0 0 1 0 1 0 0 
sau04 aus 0,019 0,981 0 0 1 0 1 0 0 
sau07 aus 0,053 0,947 0 0,046 0,954 0 0,998 0 0,002 
sin02 índica 0,005 0,995 0,004 0,996 0 0 0 0,0037 0,9963 
sin03 índica 0 1 0 0,8976 0,1024 0 0,124 0 0,876 
sin04 índica 0 1 0 0,9353 0,0647 0 0,0914 0 0,9086 
sin9 índica 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
str04 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
str10 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
SUS02 japónica 0,998 0,002 0,997 0,003 0 0 0 0,998 0,002 
SUS03 japónica 0,999 0,001 0,9933 0,0067 0 0 0 0,9913 0,0087 
SUS04 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
SUS05 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
SUS06 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
SUS08 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
SUS09 japónica 0,998 0,002 0,996 0,004 0 0 0 0,995 0,005 
SUS11 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
SUS12 japónica 1 0 1 0 0 0 0 1 0 
 




GBS ID Grupo 
Ancestría inferida para 
el modelo K=2 
Ancestría inferida para el modelo K=3 Ancestría inferida para el modelo K=4 
rojo azul rojo azul verde rojo azul verde morado 
TA06 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0,001 0 0 0,999 
TA10 SE-Asia maleza 0,021 0,979 0,024 0,9454 0,0307 0,0637 0,003 0 0,9333 
TA22 SE-Asia maleza 0,034 0,966 0,025 0,974 0,001 0,077 0 0 0,923 
TS09 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
TS15 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
TW05 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
TW13 SE-Asia maleza 0 1 0 1 0 0 0 0 1 









I. Anexo: Resultados de la secuenciación del gen sh4 y 
valores de RTR para las accesiones colombianas 









C9 Comercial   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 30,8 17,3 Blanco 
F0 Comercial   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 21,1 8,6 Blanco 
F50 Comercial   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 25,6 8,8 Blanco 
F60 Comercial   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTNTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 26,8 12,5 Blanco 
O1 Comercial   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 23,3 8,7 Blanco 
C105 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 26,1 23,1 Blanco 
C109 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 50,0 14,9 Blanco 
C112 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 26,0 6,5 Blanco 
C118 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 22,0 14,3 Blanco 
C120 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 36,9 1,2 Blanco 
C32 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 8,3 5,8 Blanco 
C36 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 36,1 10,6 Blanco 
C44 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGNCGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 30,4 16,5 Blanco 
C52 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 50,6 15,1 Blanco 
C59 Local   CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 21,7 6,0 Blanco 
 













1A1 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Blanco 
1A2 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
1A3 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
1A4 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
1A5 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
1A6 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 8,9 3,5 Blanco 
1B11 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 16,2 25,3 Rojo 
1B13 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 20,4 9,8 Rojo 
1C16 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Blanco 
1C18 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
1C19 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
1C20 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
1C21 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 18,4 4,4 Blanco 
1C22 Maleza Centro CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Rojo claro 
2A1 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,6 1,0 Blanco 
2A2 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 1,2 2,3 Rojo 
2A3 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 13,2 12,2 Rojo 
2A4 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
2A5 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
2A6 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Blanco 
2A7 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 8,9 12,6 Rojo 
2A8 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
 
 













2B12 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,4 0,5 Rojo claro 
2B14 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
2C15 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Rojo 
2C16 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Blanco 
2C17 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Rojo claro 
2C24 Maleza Llanos CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Rojo claro 
3A1 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
3A2 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
3A3 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 8,5 10,0 Blanco 
3A4 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 3,3 6,7 Rojo claro 
3A5 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 26,8 7,9 Blanco 
3A6 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
3A7 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 4,2 8,3 Rojo 
3B8 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Blanco 
3C14 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 21,1 12,0 Blanco 
3C15 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 2,0 3,9 Rojo oscuro 
3C16 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
3C17 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
3C18 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 1,5 3,0 Rojo claro 
3C19 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
3C20 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
3C21 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 21,3 3,8 Blanco 
 













3C22 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
3C23 Maleza Bajo Cauca CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Rojo claro 
4A2 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 1,9 3,7 Rojo claro 
4A3 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
4A4 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Blanco 
4A5 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 2,8 4,9 Rojo 
4B8 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 20,2 17,9 Blanco 
4C11 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
4C12 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 1,4 2,9 Rojo 
4C13 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 26,4 23,2 Blanco 
4C14 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo 
4C15 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo oscuro 
4C16 Maleza Costa Norte CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 6,9 5,9 Rojo oscuro 
5A1 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTNGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
5A2 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
5A3 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG     Rojo claro 
5A4 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 1,1 2,3   
5A5 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 6,5 5,8 Blanco 
5A6 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
5A7 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 19,7 6,7 Rojo 
5A8 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
5C16 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTNGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
 
 













5C17 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
5C19 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 0,0 0,0 Rojo claro 
5C21 Maleza Santanderes CGCTGCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAATCGTCTGGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGG---GCG 32,1 11,5 Rojo 
GU221016.1 Silvestre   CGCTCCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAAGCGTCTCGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGGGTGGCG 0,0 0,0 Rojo 
GU221017.1 Silvestre   CGCTCCACGAGACGCTCATCCTCATCACCGCCAAGCGTCTCGACGACGACCGCCGCGCCGGCGTTGGGGGTGGCG 0,0 0,0 Rojo 









J. Resultados de los valores de RTR 
para las accesiones colombianas y 












Maleza 0,00 32,09 4,62 8,30 a 
Comercial 21,11 30,83 25,53 3,68 b 
Local 8,27 50,56 30,81 13,06 b 












Centro 0,00 20,40 4,92 8,07 ab 
Llanos 0,00 13,22 1,86 4,19 a 
Bajo Cauca 0,00 26,78 5,54 9,07 b 
Costa Norte 0,00 26,38 5,43 9,18 ab 
Santanderes 0,00 32,09 5,40 10,67 b 











aus 0,00 13,22 4,41 7,63 ab 
indica 0,00 32,09 6,86 9,98 a 






K. Anexo: Vista gráfica de los haplotipos encontrados 




































































































Hap_1 C G A G G T G T G C T G C G C G G C C G T G 1 Silvestre       0,0 0,0 
Hap_2 . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . C . 1 Silvestre       0,0 0,0 
Hap_3 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . 1 Silvestre       0,0 0,0 
Hap_4 G T . . . C . . . . . . . . . . . . . . C . 
5 V. comerciales       25,5 11,2 
10 V.locales       30,8 11,4 
44 Arroz maleza 4 25 15 7,4 5,3 
Hap_5 G T . . . C . . . A . . . . . . . . . . C . 3 Arroz maleza   2 1 0,0 0,0 
Hap_6 G T . . . C . . . . . . . A . . . . . . C . 1 Arroz maleza     1 0,0 0,0 
Hap_7 G T . . . C . . . . . T . . . . . . . . C . 3 Arroz maleza   1 2 0,0 0,0 
Hap_8 G T . . . C . . . . . . . . A . . . G . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 
Hap_9 G T G . . C . . . . . . . . . . . . . . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 
Hap_10 G T . T . C . . . . . . . . . . . . . . C . 2 Arroz maleza   1 1 0,0 0,0 
Hap_11 G T . . . C . . . . . . . . . . . . T . C . 1 Arroz maleza   1   x x 
Hap_12 G T . . . C . C . . . . . . . . . . . . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 












































































































Hap_14 G T . . . C . . . . C . . . . . . . . . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 
Hap_15 G T . . . C . . . . . . . . . . . A . . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 
Hap_16 G T . . . C . . . . . . . . . . C . . . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 
Hap_17 G T . . . C . . . . . . . . . A A . . . C . 1 Arroz maleza   1   0,0 0,0 
Hap_18 G T . . . C . . T . . . . . . . . . . . C . 1 Arroz maleza     1 0,0 0,0 
Hap_19 G T . . . C . . . . . . A . . . . . . . C . 1 Arroz maleza     1 6,9 5,9 
Hap_20 G T . . C C . . . . . . . . . . . . . . C . 3 Arroz maleza   1 2 0,0 0,0 
Hap_21 G T . . T C . . . . . . . . . . . . . . C . 1 Arroz maleza     1 0,0 0,0 
Hap_22 G T . . . C . . . . . . . . . . . . . C C . 1 Arroz maleza     1 0,0 0,0 
La ubicación de los SNP desde el inicio de la alineación se proporciona en la parte superior. 
La mutación G/T asociada al debilitamiento de la función del gen se encuentra marcada en verde.  






L. Anexo: Resultados de la 
secuenciación del gen Rc y 
coloración del pericarpio para las 
accesiones colombianas. 
Lab ID Tipo Mutación Deleción Pericarpio 
C9 Comercial G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
F0 Comercial G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
F50 Comercial G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
F60 Comercial G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
O1 Comercial G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C105 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C109 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C112 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C118 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C120 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C32 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C36 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C44 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C52 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
C59 Local G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
1A1 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
1A2 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
1A3 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
1A4 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
1A5 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
1A6 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
1B11 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
1B13 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
1C16 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
1C18 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
1C19 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
 




Lab ID Tipo Mutación Deleción Pericarpio 
1C20 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
1C21 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
1C22 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
2A1 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
2A2 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
2A3 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
2A4 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
2A5 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
2A6 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
2A7 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
2A8 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
2B12 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
2B14 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
2C15 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
2C16 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
2C17 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
2C18 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
2C21 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
2C24 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
3A1 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
3A2 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
3A3 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
3A4 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
3A5 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
3A6 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
3A7 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
3B8 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
3C14 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
3C15 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo oscuro 
3C16 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
3C17 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
3C18 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo claro 
3C19 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
3C20 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo claro 
3C21 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 







Lab ID Tipo Mutación Deleción Pericarpio 
3C23 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
4A2 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
4A3 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
4A4 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
4A5 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
4B8 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
4C11 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
4C12 Maleza G AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
4C13 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
4C14 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
4C15 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo oscuro 
4C16 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo oscuro 
5A1 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5A2 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5A3 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5A5 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Blanco 
5A6 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo claro 
5A7 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
5A8 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5C16 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5C17 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5C19 Maleza A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo claro 
5C21 Maleza G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
oal018 Silvestre G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
oal161 Silvestre G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
ogp02 Silvestre A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
ogp04 Silvestre A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
ogp06 Silvestre A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
ogp10 Silvestre A AAGTGGAACGCGAAAAGTCGGTGCCATCCA Rojo 
ogr155 Silvestre G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
ogr664 Silvestre G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
ola171 Silvestre G AAGTGGA--------------TGCCATCCA Rojo 
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